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A seleção genética é a principal ferramenta usada na formação de pomares de 
sementes de gerações avançadas. A prática de correção de dados quando detectado 
efeito de competição não tem sido incorporada nos programas de melhoramento, 
sendo que para eficiência da seleção genética é de grande importância. Quando 
busca-se selecionar materiais genéticos em idade precoce, compreender a correlação 
entre idade juvenil e adulta é fundamental para maximização de ganhos em menor 
tempo. A densidade básica tem sido utilizada como indicador da qualidade da 
madeira, a incorporação desta característica em programas de melhoramento e 
processos seletivos, necessita avaliação. Sendo assim, o objetivo geral desse estudo 
é estabelecer estratégias de melhoramento genético de P. taeda verificando a 
necessidade de correção de dados, para seleção genética em menor tempo e estimar 
ganhos genéticos através de seleção para variáveis de crescimento e densidade 
básica da madeira. O teste foi implantado em 1997 com 120 progênies em 
delineamento de blocos casualizados, com cinco repetições, parcelas lineares de 
cinco plantas e espaçamento 2,5m x 2,5m. Aos seis, 10 e 20 anos foi realizada 
mensuração do DAP (cm), ALT (m) e VOL (m³) de todos os indivíduos do teste e aos 
20 anos, após uma pré-seleção realizou-se a retirada de baguetas no DAP. 
Primeiramente, procedeu-se o estudo da qualidade experimental do teste baseada 
nos coeficientes de autocorrelação residual, que teve sua significância testada pelo 
teste de Durbin-Watson. A análise espacial foi utilizada também para validar a 
eficiência do uso de covariáveis no ajuste dos dados fenotípicos. Após foram 
realizadas as estimativas dos parâmetros genéticos para as variáveis do estudo, nas 
diferentes idades. No final do ciclo de rotação da espécie, foi determinado os 
parâmetros e a correlação entre DAP e densidade básica. As análises foram 
efetuadas no software Selegen REML/BLUP®. O uso de covariáveis e a análise 
espacial são importantes na análise de dados, e possibilitam acurácia no processo 
seletivo, sendo que aos 20 anos foi detectada a necessidade de correção dos dados 
para DAP. A correlação genética entre as variáveis de crescimento possibilita a 
seleção indireta, sendo que na idade juvenil de 10 anos podemos realizar a seleção 
precoce. Já para DAP e densidade básica da madeira observou-se correlação 
genética nula aos 20 anos. Os resultados indicaram baixa variabilidade genética para 
densidade básica da madeira, mas com possibilidade de ganhos genéticos com a 
utilização de índices de seleção e níveis independentes. 
 












Genetic selection is the main tool used in the formation of seed generations of 
advanced generations. The practice of data correction when detected competition 
effect has not been incorporated in the improving programs, and for efficiency of 
genetic selection is of great importance. When seeking to select genetic materials at 
an early age, understanding the correlation between youth and adulthood is critical to 
maximizing gains in a shorter time. Basic density has been used as an indicator of 
wood quality, the incorporation of this characteristic in breeding programs and selective 
processes, needs evaluation. Thus, the general objective of this study is to establish 
strategies for the genetic improvement of P. taeda verifying the need for data 
correction, for genetic selection in less time and estimating genetic gains through 
selection for growth variables and basic wood density. The test was implemented in 
1997 with 120 progenies in a randomized block design with five replications, linear 
plots of five plants and 2.5m x 2.5m spacing. At six, 10 and 20 years, the DBH (cm), 
ALT (m) and VOL (m³) were measured for all test subjects and at the age of 20, after 
a pre-selection, baggage was removed from the DBH. Firstly, the experimental quality 
of the test based on residual autocorrelation coefficients was studied, and its 
significance was tested by the Durbin-Watson test. Spatial analysis was also used to 
validate the efficiency of using covariates in adjusting phenotypic data. After this, 
genetic parameters were estimated for the study variables at different ages. At the end 
of the species rotation cycle, the parameters and the correlation between DBH and 
basic density were determined. The analyzes were performed using the Selegen 
REML / BLUP® software. The use of covariates and spatial analysis are essential in 
data analysis, and enable accuracy in the selection process, and at 20 years the need 
for data correction for DBH was detected. The genetic correlation between growth 
variables allows for indirect selection, and at the age of 10 years we can perform early 
selection. For DBH and basic wood density, there was no genetic correlation at 20 
years. The results indicated low genetic variability for basic wood density, but with the 
possibility of genetic gains through the use of selection indices and independent levels.  
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1 INTRODUÇÃO GERAL 
 
A área de árvores plantadas para fins industriais no Brasil totalizou 7,84 milhões 
de hectares em 2018 com representativa importância para a economia nacional pois 
participa de 1,1% do PIB nacional e 6,1% do PIB industrial (IBÁ, 2017), sendo que do 
território nacional, menos de 1% é coberto por florestas plantadas. Os gêneros 
Eucalyptus e Pinus, tem papel de destaque no setor. Os plantios de Pinus sp. ocupam 
1,6 milhão de hectares e se concentram no Paraná (42%) e em Santa Catarina (34%). 
Pinus taeda é a conífera de maior importância comercial no Brasil, principalmente para 
produção celulose de fibra longa, serraria e laminação, com aproximadamente um 
milhão de ha plantados e produtividade média de 30,5 m³.ha-1.ano-1 (IBÁ, 2017).  
A expressividade do P. taeda deve-se principalmente pelas características 
edafoclimáticas da região sul do Brasil aliado a silvicultura. Dentro dos procedimentos 
silviculturais, a escolha certa das procedências e a avaliação das interações de 
genótipos com ambiente estão diretamente ligados aos programas de melhoramento 
genético da espécie. O melhoramento genético do pinus no Brasil vem sendo 
conduzido desde a década de 1960 por empresas florestais, instituições públicas 
federais e estaduais e universidades que resultaram em um aumento substancial em 
produtividade (AGUIAR et al., 2011). 
Apesar do expressivo êxito dos programas de melhoramento de P. taeda, 
quanto à avaliação, seleção e recomendação de progênies, a superação dos níveis 
atuais de produtividade apresentados não é tarefa fácil para os melhoristas. A seleção 
recorrente intrapopulacional é um processo cíclico de melhoramento que envolve, 
basicamente, a obtenção de progênies e a avaliação e o intercruzamento dos 
melhores indivíduos para formar a população melhorada (KRAUSE et al., 2012). 
O resultado do programa de melhoramento genético de espécies florestais é a 
produção de sementes melhoradas e clones com boa produtividade e qualidade da 
matéria-prima produzida pela floresta, proporcionando ganhos significativos quando 
comparados com a população original. Entretanto para atingir esses resultados, ciclos 
longos de avaliação são necessários. Para P. taeda ciclos de rotação variam de 
acordo com a final da madeira, sendo que o tempo de avaliação para recomendação 
de material genético. O tempo é um fator crítico na cadeia produtiva e alternativas 
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para reduzir e predizer ganhos, com eficiência, são uma realidade e necessidade para 
os silvicultores da espécie. 
Para viabilizar a redução do tempo na seleção de materiais superiores, a 
estimativa de correlação genética nas diferentes idades mostra-se de grande utilidade 
(LIMA et al., 2011). Na seleção precoce, os caracteres avaliados em idades mais 
jovens da rotação são usados como preditores na idade de rotação da cultura, 
antecipando os ganhos genéticos no tempo (MASSARO et al., 2010; ZIMBACK et al., 
2011; BELTRAME et al., 2012). O uso de índices de seleção para múltiplos caracteres 
possibilita a obtenção de genótipos mais produtivos e adaptados, pela reunião de 
diversas características favoráveis (KRAUSE et al., 2012) ao programa de 
melhoramento. De forma geral, um índice de seleção deve permitir a classificação 
correta dos genótipos e considerar diversos caracteres simultaneamente (CRUZ et al., 
2014). 
O programa de melhoramento genético de P. taeda foi durante um longo 
período focado na interação de genótipo com ambientes e recomendação de 
progênies com alta produtividade. Atualmente é necessário atrelar produtividade com 
a qualidade madeira, visto que temos florestas plantadas com alta produtividade e 
baixa qualidade do ponto de vista madeireiro. 
Uma característica diretamente ligada à qualidade madeira é a densidade 
básica e é utilizada como uma característica de determinação do uso final da madeira. 
Para Pinus, essa característica se mostra variável dentro da espécie e tem sido 
priorizada para processos seletivos dentro de programas de melhoramento. Zobel 
(1956) observou uma baixa correlação genética entre densidade e crescimento, sendo 
que Loo-Dinkins et al., (1984) observaram uma forte correlação negativa entre 
densidade, altura e diâmetro. Selecionar material genético para produtividade e 
qualidade da madeira é um desafio do melhoramento florestal. 
Sendo assim, os programas de melhoramento genético devem assegurar a 
produtividade dos plantios, bem como, avaliar a possibilidade de redução do tempo 
nos processos seletivos. A qualidade da madeira deve ser inserida nos processos de 







1.1 HIPÓTESE DE ESTUDO 
 
Se variáveis de crescimento não apresentam correlação genética com 
densidade básica da madeira, então podemos estabelecer estratégias de 
melhoramento através de métodos seleção que contemplem a produtividade e 
qualidade da madeira. 
 
1.2 OBJETIVO GERAL  
 
Estabelecer estratégias de melhoramento genético de P. taeda verificando a 
necessidade de correção de dados para seleção genética em menor tempo e estimar 
ganhos genéticos através de seleção para variáveis de crescimento e densidade 
básica da madeira. 
 
1.3 OBJETIVOS ESPECÍFICOS  
 
 
? Estimar os parâmetros genéticos de progênies de polinização aberta de P. 
taeda para variáveis de crescimento em diferentes idades no decorrer do 
ciclo de rotação da espécie. 
 
? Estimar as correlações genéticas entre idade juvenil e adulta de um teste 
de progênies de P. taeda e sua eficiência de predição de ganhos genéticos. 
 
? Seleção genética simultânea de variáveis de crescimento e qualidade da 











2 REVISÃO DE LITERATURA 
 
Esse capítulo tem o intuito de mostrar o estado da arte sobre a espécie P. taeda 
relatando sua importância para o setor florestal, a qualidade da madeira e sua 
importância dentro do melhoramento florestal, e relatar os principais pontos que serão 
abordados nos capítulos posteriores relacionados ao melhoramento florestal. 
 
2.1 A espécie Pinus taeda 
 
2.1.1 Importância da espécie 
 
 Pinus taeda é uma das 90 espécies do gênero, da família Pinaceae, com centro 
de diversidade ou de origem na região sudeste do Estados Unidos. Árvores de P. 
taeda apesar de alcançarem, em média 25 a 35 m em altura, podem atingir até 50 m. 
Em diâmetro à altura do peito (DAP), a média máxima está entre 90 a 120 cm, 
podendo alcançar 140 cm (HARTMAN, 1982). Os indivíduos pode viver até 150 anos, 
mas existem registros de alguns indivíduos ultrapassando 300 anos de idade (LITTLE 
e TREW, 1979). 
 A espécie é monóica, onde os estróbilos masculinos se formam nas 
extremidades dos ramos desenvolvidos no ano anterior e os estróbilos femininos 
desenvolvidos no ano corrente. Os estróbilos masculinos se formam em grupos, na 
base das novas brotações na parte média da copa de árvores adultas. No Brasil, o 
pólen é liberado de agosto a setembro. Além da temperatura, a formação dos 
estróbilos também é influenciada pela altitude. Regiões com menores altitudes são 
propiciais para a antecipação da maturação reprodutiva (FERREIRA, 2005). 
 As sementes estão maduras para colheita a partir do final de fevereiro. A 
produção anual de sementes de P. taeda é variável, com picos de produtividade a 
cada ciclo de 3 a 6 anos (BAKER e LANGDON, 1990). No Brasil, os pomares clonais 
de P. taeda apresentam produtividades médias variando de 0,3 a 1,0 Kg de sementes 
por árvore em pomares com mais de 15 anos. Isso equivale a cerca de 30 Kg a 80 Kg 
de sementes por hectare. Cones maduros podem conter entre 20 e 200 sementes 
cada, com viabilidade variando de 15% a 100%. O número de sementes por 
quilograma pode variar de 27.000 a 58.000, dependendo da matriz e condições edafo-
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climáticas, mas normalmente está entre 30.000 a 35.000 sementes/Kg (FERREIRA, 
2005). 
 
2.1.2 Pinus taeda no Brasil 
 
No Brasil, a primeira tentativa de silvicultura do gênero Pinus ocorreu por volta 
de 1936 com espécies europeias, porém não houve adaptação dessas espécies 
devido às diferenças climáticas (SOUZA, 2015). Em 1948, através do Serviço Florestal 
do Estado de São Paulo, foram introduzidas espécies americanas como P. palustris, 
P. echinata, P. elliottii e P. taeda. As duas últimas se destacaram pela facilidade nos 
tratos culturais, rápido crescimento e reprodução intensa nas regiões Sul e Sudeste 
do Brasil (SILVA et al., 2012). 
Com o programa de incentivo fiscal em meados dos anos 1960, iniciaram-se os 
plantios comerciais de pinus nas regiões Sul e Sudeste (AGUIAR et al., 2014), 
principalmente para suprir a lacuna no mercado de madeira deixada pela escassez 
gradativa da madeira de Araucaria angustifolia (SHIMIZU e SPIR, 1999). Nas décadas 
de 1970 e 1980, as plantações deste gênero foram as principais fontes de matéria-
prima para o desenvolvimento da indústria florestal, abastecendo um mercado 
altamente diversificado (SOUZA, 2015).  
A área com árvores plantadas para fins industriais no Brasil totalizou 7,74 
milhões de hectares em 2014. Os plantios de pinus ocupavam 1,59 milhão de 
hectares, sendo P. taeda a espécie mais plantada, e concentram-se no Paraná 
(42,4%) e em Santa Catarina (34,1%) (IBÁ, 2015). A espécie proporciona bom 
crescimento, elevada qualidade da madeira, utilizada na produção de celulose de fibra 
longa pelo processo Kraft, na produção de madeira serrada, laminados, chapas e 
compensados, com ampla adaptação nas regiões de plantio (MARTINEZ et al., 2012). 
Segundo o estudo de Vidal e Hora (2014) a redução da área plantada de pinus 
no Brasil pode ser explicada por três principais fatores: 
? A produtividade dos eucaliptos é bastante superior à dos pinus; 
? O ciclo de corte do eucalipto é inferior ao de pinus o que reduz o retorno 
do investimento; 
? Boa parte do aumento da demanda por madeira de eucalipto provém 
dos grandes projetos de celulose que estão em crescimento. Para o 
pinus, a maior parcela da demanda é oriunda da indústria madeireira, 
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especialmente na produção de serrados e compensados, que vem 
perdendo espaço na produção nacional para a indústria de painéis 
reconstituídos. 
 
2.1.3 Aumento da produtividade volumétrica em função do melhoramento genético 
 
Na América do Sul, onde não existe ocorrência natural de P. taeda, esta 
espécie se desenvolve melhor entre as latitudes 24°Se 32°S, em altitudes entre 500 
m e 1.500 m (MACHADO, 1984). As condições edafo-climáticas da região Sul do 
Brasil, nos Estados do Paraná, Santa Catarina e Rio Grande do Sul, assim como as 
províncias de Misiones e Corrientes na Argentina, têm se caracterizado como áreas 
de maior potencial de crescimento de P. taeda no mundo (FERREIRA, 2004).  
As plantações inicialmente estabelecidas no sul do Brasil foram formadas a 
partir de sementes importadas de diversas regiões do Sul dos Estados Unidos, 
principalmente da Flórida, Geórgia, Alabama, Louisiana, Mississippi, Carolina do Sul 
e Carolina do Norte. No final da década de 70, ocorreram também, introduções de 
material genético de pomares clonais da África do Sul, que foram constituídos de 
material genético proveniente de programas de melhoramento dos Estados Unidos. 
Devido à diversidade de origem do material genético utilizado na composição dos 
povoamentos, esses plantios se tornaram as principais fontes de genótipos 
selecionados em programas locais de melhoramento da espécie (FERREIRA, 2005). 
O aumento de produtividade dos plantios florestais se deve aos programas de 
melhoramento e ao uso de sementes e clones de espécies e procedências 
selecionados, da exploração da interação do genótipo com o ambiente e aos 
tratamentos silviculturais adequados (MARTINEZ, 2010). As principais características 
avaliadas em programas de melhoramento de P. taeda são relacionadas à 
produtividade (volume, dap, altura) e à qualidade da madeira (densidade da madeira, 
proporção de lenho juvenil, adulto e forma) (MARTINEZ et al., 2012).  
Na década de 1970, os povoamentos de pinus apresentavam baixa qualidade 
de fuste e produtividade de apenas 20 a 25 m3.ha-1.ano-1 (AGUIAR et al., 2014). 
Atualmente, a produtividade média dos povoamentos é de 31 m3.ha-1.ano-1 (IBÁ, 
2015), podendo alcançar 45 m3 ha-1ano-1 com aplicação de técnicas de melhoramento 
genético (AGUIAR et al., 2011). 
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A população base dos programas de melhoramento iniciados no Brasil, na 
década de 70, foi composta de indivíduos provenientes das procedências mais 
adaptadas localmente. Progênies de APS (Área de Produção de Sementes) local e 
material genético de programas de melhoramento dos Estados Unidos, também 
fizeram parte dessa população base. Com esse material genético foram estabelecidos 
testes de progênies, assim como os primeiros pomares clonais de sementes (PCS) 
de P. taeda no Brasil (FERREIRA, 2005). 
O material genético de PCS de 1° geração no Brasil propiciou ganhos em 12% 
em volume em relação ao material proveniente de APS. Com base nas análises de 
testes genéticos de progênies de 2° geração de P. taeda, estima-se que os ganhos 
genéticos da mesma ordem poderão ser também obtidos no próximo ciclo de 
melhoramento (FERREIRA, 2005), a exemplo dos obtidos pelos programas de 
melhoramento nos Estados Unidos (LI et al., 1996). 
Estudos de seleção de P. taeda com base em variáveis de crescimento podem 
ser vistos em Paludzyszyn Filho et al. (2002), Paludzyszyn Filho et al. (2003), Ferreira 
(2005), Martinez et al. (2012), Vagaes (2013) e Ishibashi (2017).  
 
2.1.4 Densidade básica como indicador da qualidade da madeira 
 
A densidade básica é a relação entre a massa de madeira seca e o seu volume 
verde, expressa normalmente em quilo para massa seca, e metro cúbico para o 
volume da madeira. Por ser de fácil determinação, possuir alta herdabilidade e se 
relacionar com um número muito grande de outras propriedades, a densidade básica 
é considerada um dos mais importantes índices de qualidade da madeira (PADUA, 
2009). 
A densidade influência nas características da madeira, como higroscopisidade, 
retratibilidade, resistência mecânica, elétricas e acústicas. Comumente, com o 
aumento da densidade há uma maior resistência mecânica e durabilidade da madeira. 
Em espécies arbóreas, a densidade básica da madeira é a propriedade mais 
observada na avaliação da qualidade de produtos sólidos da madeira e fibras 
(LARSON et al., 2001). A densidade básica da madeira tem sido amplamente 
estudada em programas de melhoramento genético, devido à sua forte correlação 
com produção de fibras e qualidade da madeira. Essa característica apresenta grande 
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variância genética, alta herdabilidade e herança independente de características de 
crescimento e forma (ZOBEL;JETT, 1995). 
Para coníferas o aumento de densidade ocorre de dentro para fora no lenho 
juvenil, tendendo se estabilizar a partir da formação do lenho adulto. Peças estruturais 
que contenham uma determinada quantidade de madeira juvenil apresentam classes 
de resistências inferiores, sendo esse o motivo pelo qual as diferenças entre as 
propriedades da madeira juvenil e adulta são importantes para a utilização racional da 
madeira (BALLARIN e NOGUEIRA, 2005). 
A densidade varia entre espécies, bem como dentro da mesma espécie e da 
mesma árvore, tanto no sentido longitudinal como no sentido radial. Essa variabilidade 
se deve ao fato de que as espécies apresentam estruturas internas distintas, com 
ocorrência de elementos anatômicos em diferentes tamanhos e proporções, e nos 
mais variados arranjos estruturais, assim como pela complexa combinação, 
quantidade e distribuição dos componentes químicos do lenho (BOWYER et al., 
2007). 
Um dos fatores que exerce considerável influência na densidade e sua 
variabilidade é o percentual de lenho tardio: inicial, que está relacionado ao 
crescimento da árvore de acordo com o período vegetativo anual. Em períodos de 
intensa atividade fisiológica, o crescimento é acentuado, formando células de lumens 
grandes e paredes celulares finas, que dão origem ao lenho inicial. Com a 
aproximação do fim do período vegetativo, as paredes celulares vão se tornando 
gradualmente mais espessas e os lumens menores, dando origem ao lenho tardio 
(BURGUER; RICHTER, 1991). 
A idade de transição da madeira juvenil para adulta em P. taeda variou de 10 
anos (LOO et al., 1985), do 11° ao 13° anel de crescimento Zobel (1971) e a partir do 
18º anel de crescimento (BALLARIN; PALMA, 2003). 
Ballarin e Palma (2003) concluíram em seu estudo que as propriedades de 
resistência e rigidez à flexão estática foram superiores e menos variáveis na madeira 
adulta do que na madeira juvenil, a densidade aparente da madeira adulta foi maior 
do que na madeira juvenil e que os valores médios do módulo de elasticidade (MOE) 
e módulo de ruptura (MOR) da adulta foram sensivelmente maiores. 
A qualidade somente pode ser alterada durante o processo de formação da 
madeira. Porém através de seleção, melhoramento genético e tratos silviculturais 
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pode-se melhorar ou minimizar fatores relacionados à qualidade (ZOBEL, 1981 apud 
por BALLARIN e PALMA, 2003). 
 
2.2  MELHORAMENTO GENÉTICO FLORESTAL 
 
2.2.1 Teste de progênies 
 
A variação genética natural, em nível de espécies, procedências, progênies e 
indivíduos, é a principal fonte de variabilidade explorada pelos melhoristas nos 
programas de melhoramento genético de espécies florestais. Assim, a instalação de 
populações base constituídas por origens-progênies com uma grande variabilidade 
genética (LOPEZ, 1994) é necessária para assegurar uma população base que servirá 
para a formação da população de melhoramento e com isso, assegurar ganhos 
genéticos contínuos nas gerações avançadas de melhoramento. 
A obtenção de estimativas de parâmetros genéticos é fundamental, por permitir 
identificar a natureza da ação dos diferentes genes envolvidos no controle dos 
caracteres quantitativos e avaliar a eficiência da manutenção de uma base genética 
adequada. Entre os parâmetros de maior importância destacam-se as variâncias 
genéticas aditiva e não aditiva, as correlações e as herdabilidade (CRUZ et al., 2014). 
Um dos delineamentos mais usuais em programas de melhoramento genético 
é o teste de progênies, no qual são avaliadas famílias, normalmente constituídas por 
meios-irmãos, irmãos completos ou por plantas obtidas pela autofecundação (CRUZ 
et al., 2014). Os testes que envolvem famílias de polinização livre são amplamente 
utilizados dado o seu baixo custo e grande número de informações recebidas, assim 
como a possibilidade de serem transformados em pomares de sementes por mudas 
(KITZMILLER, 1983).  
O estudo em nível de variação genética e da sua distribuição, entre e dentro 
das populações de espécies florestais, tem importância tanto para o direcionamento 
das estratégias de melhoramento a serem adotadas, maximizando os ganhos 
genéticos através de ciclos de seleção, quanto para o manejo de populações naturais 
usando a conservação genética (DIAS;KAGEYAMA, 1991). 
Os testes de progênies são realizados quando se deseja testar a superioridade 
que certo indivíduo apresenta visualmente. Pelo teste de progênies, é possível saber 
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se certo indivíduo, aparentemente superior, é devido à sua constituição genética ou à 
condição ambiental favorável (ASSIS, 1996). 
As avaliações genéticas dos testes de progênies baseiam-se nas estimativas 
dos parâmetros genéticos que vão tutorear o melhor método de seleção entre e dentro 
da família através de seleção genotípica. A seleção genotípica baseia-se na avaliação 
dos genitores com base no desempenho dos descendentes via sementes ou via 
clonagem (PIRES et al., 2011). Com isso, obtêm-se eficiência na estimativa das 
informações genéticas para as características desejadas na seleção.  
 
2.2.2  Parâmetros genéticos 
 
 A variação biológica é a base para o trabalho do geneticista ou melhorista de 
plantas. Para que se possa conhecer e compreender as bases hereditárias dos 
caracteres em plantas e animais, é necessário distinguir os dois componentes da 
variabilidade: o genético e o não genético ou ambiental, e a proporção de seus efeitos. 
Métodos estatísticos apropriados são utilizados, especialmente no estudo da variação 
dos caracteres quantitativos de importância econômica (BUENO et al., 2001).  
 O estudo da herança de uma característica requer o conhecimento do seu nível 
de controle genético, isto é, se é herdável, determinada por genes. Os genes que a 
determinam são transmitidos dos pais para os filhos (PIRES et al., 2011).  
 Os parâmetros genéticos são valores numéricos que permitem fazer inferências 
sobre a estrutura genética de uma população e variam para diferentes características, 
populações e idades diferentes. Nos programas de melhoramento florestal, os 
parâmetros genéticos de maior importância são as variâncias genéticas e seus 
componentes aditivos e não aditivos, o coeficiente de herdabilidade, tanto no sentido 
amplo como restrito e as correlações genéticas entre as características (DUDA, 2003). 
O conhecimento da variabilidade fenotípica, resultado da ação conjunta dos 
efeitos genéticos e de ambiente, é de grande importância para o melhorista na escolha 
dos métodos de melhoramento, dos locais para condução dos testes de avaliação e 
do número de repetições, bem como na predição dos ganhos de seleção (BORÉM e 
MIRANDA, 2013). 
A herdabilidade diz respeito à proporção relativa das influências genéticas e 
ambientais na manifestação fenotípica dos caracteres e indica, portanto, o grau de 
facilidade ou dificuldade para melhorar determinados caracteres (RESENDE, 2015). 
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O coeficiente de herdabilidade varia de 0 a 1, sendo que características com alto valor 
de herdabilidade têm alto controle genético, enquanto características de baixa 
herdabilidade são ditas altamente influenciadas pelo meio ambiente (PIRES et al., 
2011). 
O controle genético é decorrente da magnitude da magnitude da variância 
genética aditiva e da variância genética não aditiva e pode ser estimada como 
herdabilidade no sentido amplo ou restrito (FERREIRA, 2005). A herdabilidade no 
sentido amplo (h²a) é a proporção da variância genética total e a variância fenotípica 
(LUSH, 1936). Essa também, é descrita como o quadrado da correlação entre o valor 
genotípico e o valor fenotípico, ou regressão do valor genotípico sobre o valor 
fenotípico ou, ainda, como o coeficiente de determinação do valor genotípico sobre o 
fenótipo (RESENDE, 2002).  
A herdabilidade no sentido amplo é empregada em programas de 
melhoramento direcionado à propagação clonal, nos quais o ganho genético é 
manifestado no desempenho dos genótipos selecionados e propagados 
vegetativamente (FERREIRA, 2005). A herdabilidade no sentido restrito (h²r) é a 
proporção da variância genética e variância fenotípica. De forma análoga, a 
herdabilidade no sentido restrito pode ser descrita como o quadrado da correlação 
entre o valor genético aditivo e o valor fenotípico, ou regressão do valor genético 
aditivo sobre o valor fenotípico, ou, ainda, como o coeficiente de determinação do 
valor genético aditivo sobre o fenótipo (RESENDE, 2002).  
 
2.2.3 Correlações genéticas 
 
O conhecimento da associação entre caracteres é de grande importância nos 
trabalhos de melhoramento, principalmente se a seleção em um deles apresenta 
dificuldades, em razão da baixa herdabilidade ou tenha problemas de medição e 
identificação (CRUZ et al., 2012). 
As correlações são medidas padrão da covariância entre dois caracteres e 
podem ser estimados fenotípica ou geneticamente. As correlações fenotípicas são 
causadas por uma combinação entre covariâncias genéticas e ambientais. A 
covariância genética é devida aos efeitos pleitropicos, onde alguns genes apresentam 
um efeito sobre um ou mais caracteres (FALCONER, 1996). 
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 Se dois caracteres apresentam correlação genética favorável, é possível obter 
ganhos para um deles por meio da seleção indireta no outro associado. Em alguns 
casos, a seleção indireta, com base na resposta correlacionada, pode levar a 
progressos mais rápidos do que a seleção direta do caráter desejado. Entretanto, se 
um caráter se correlacionar negativamente com alguns e positivamente com outros, 
deve-se tomar cuidado de, ao selecioná-lo esse, não provocar mudanças indesejáveis 
em outros (CRUZ et al., 2012). 
 O ambiente torna-se causa de correlações quando dois caracteres são 
influenciados pelas mesmas diferenças de condições ambientais. Valores negativos 
dessa correlação indicam que o ambiente favorece um caráter em detrimento do outro, 
e valores positivos, que os dois caracteres são beneficiados ou prejudicados pelas 
mesmas causas de variações ambientais, De madeira geral, as correlações genéticas 
e ambientais apresentam o mesmo sinal; entretanto, nos casos em que isso não 
ocorre, há indicativo de que as causas da variação genética e ambiental influenciam 
os caracteres por meio de diferentes mecanismos fisiológicos (FALCONER, 1981). Os 
sinais dos coeficientes de correlação fenotípica e genotípica podem eventualmente 
ser diferentes, sendo o fato, em geral atribuído a erros de amostragem (CRUZ et al., 
2012). 
 
2.2.4 Tamanho efetivo populacional 
 
 Em termos genéricos, pode-se dizer que o tamanho efetivo populacional se 
refere ao tamanho genético de uma população reprodutiva e não ao número de 
indivíduos que a compõe. Assim, diz respeito à representatividade genética de 
amostras de animais, plantas e sementes. Conforme implícito no próprio conceito de 
Wright, na situação de um tamanho efetivo pequeno, um reduzido número de 
indivíduos participa efetivamente do intercruzamento com vistas à regeneração da 
nova população, conduzindo a ocorrência de dois eventos: mudança aleatório das 
frequências alélicas (oscilação dou deriva genética); aumento da endogamia na nova 
população (PIRES et al., 2011). 
 Segundo Rawlings (1970) preconiza um tamanho efetivo populacional em torno 
de trinta, com o valor adequado à maioria dos sistemas genéticos. Entretanto, para 
capturar alelos com frequências a 5%, uma amostragem de vinte famílias de 
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polinização aberta, não aparentadas, com cem indivíduos por família, é o suficiente 
para representar uma população (RESENDE e VENCOVSKY, 1990). 
 
2.2.5  Seleção precoce em testes genéticos 
 
 Maior rapidez nos programas de melhoramento florestal pode ser obtida 
diminuindo-se o tempo gasto para realizar o ciclo de seleção, de modo a maximizar 
os ganhos por unidade de tempo (PEREIRA et al., 1997; GONÇALVES et al., 1998). 
A seleção precoce de árvores e famílias superiores em testes genéticos é fundamental 
na redução do ciclo de melhoramento genético florestal e antecipação na predição de 
ganhos genéticos com a disponibilização do material selecionado para uso 
operacional.  
 Reduzindo o período de testes pode-se detectar mais rapidamente o material 
inferior, a recomendação de novos clones para o plantio comercial será realizada mais 
prontamente, o ciclo de melhoramento será reduzido, o programa de clones mais 
produtivos será acelerado e o tempo entre as gerações será menor (WU, 1998). Os 
programas de melhoramento genético de perenes são onerosos e de ciclos longos, 
que torna a prática de seleção de materiais superiores uma atividade de extrema 
importância e que deve ser realizada com todo rigor possível, a fim de ter-se 
experimentos cada vez mais eficientes e métodos de seleção mais precisos 
(MASSARO et al., 2012). 
 A eficiência de um programa de melhoramento genético e a obtenção de ganho 
genético por ciclo de melhoramento tendem a aumentar, quanto menor for o tempo 
necessário para obtenção dos cruzamentos e a realização da seleção. Cada ciclo de 
melhoramento contemplando as etapas de cruzamentos, testes e seleção genética 
em P. taeda duram de 15 a 20 anos. A implementação da seleção precoce em testes 
genéticos possibilita redução do ciclo de melhoramento em programas de gerações 
avançadas. Além das vantagens da disponibilização precoce de produtos de 
melhoramento genético para plantios operacionais, a redução do ciclo de seleção 
possibilita maior adaptabilidade às mudanças nas demandas do setor florestal. Para 
usufruir das vantagens da seleção precoce, as herdabilidades das características de 
interesse em idades juvenis e adultas devem ser altas, assim como suas correlações 
genéticas. A eficiência da seleção precoce e a idade ótima para seleção somente 
poderão ser determinadas a partir do conhecimento das herdabilidade e das 
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correlações genéticas entre idades para as características de interesse (FERREIRA, 
2005). 
 Estudos sobre seleção precoce têm sido investigados em algumas espécies 
florestais, tal como: Eucalyptus sp. (MASSARO et al., 2010; CHAVES et al., 2004), 
Sclerobium paniculatum (FARIAS NETO, 2003), Hevea brasiliensis (GONÇALVES et 
al., 1998), Pinus taeda (XIANG et al., 2002; PALUDZYSZYN et al., 2003; FERREIRA, 
2005) e Pinus banksiana (WENG et al., 2007). 
 
 
2.3 ANÁLISE DE DADOS VIA REML/BLUP 
  
  
 A estimativa de parâmetros genéticos possibilita a obtenção de informações 
sobre a natureza da ação genética envolvida na herança dos caracteres e fornece a 
base para avaliação dos planos de melhoramento. Dessa forma, o sucesso de um 
esquema seletivo de plantas vai depender da quantidade e do valor relativo da 
variação genética, assim como dos efeitos não genéticos que originam o valor 
fenotípico observado (FERREIRA, 2005). 
 O nível de expressão genotípica de um indivíduo resulta da soma dos efeitos 
genéticos aditivos, de dominância e epistáticos. Desses, o efeito de maior relevância 
na análise (para propagação sexuada) é o que corresponde à variância genética 
aditiva, devido à sua contribuição direta na resposta à seleção (VENCOVSKY, 1987). 
 O melhoramento genético depende do emprego de procedimentos precisos de 
seleção, utilizados para estimar os componentes de variância e predizer os valores 
genéticos para seleção. Isso normalmente se faz com análise de dados balanceados 
e desbalanceados. Para outros casos usam-se procedimentos de melhor predição 
linear não viciada (Best Linear Unbiased Prediction ou BLUP) de variáveis aleatórias. 
O BLUP foi desenvolvido para modelos mistos por Henderson em 1973. Essa 
metodologia foi desenvolvida para ajustes de dados para efeitos ambientais 
identificáveis e predição simultânea de valores genéticos de indivíduos 
(HENDERSON, 1973). 
 Anteriormente, as covariâncias entre parentes eram estimadas e interpretadas 
em termos de suas esperanças matemáticas, igualando-as aos seus valores 
esperados e gerando componentes de variância. Atualmente, os componentes de 
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variância podem ser estimados diretamente como as variâncias dos efeitos aleatórios 
do modelo linear misto (FERREIRA, 2005). Essas estimativas de componentes de 
variância e parâmetros genéticos a partir de dados desbalanceados são geradas 
através do método de máxima verossimilhança restrita (Restricted Maximum 
Likelihood ou REML). A utilização do REML vinculado ao BLUP individual se justifica 
pelo fato de suas propriedades estatísticas serem superiores às propriedades dos 
estimadores de quadrados mínimos (SEARLE et al., 1992). 
 As principais vantagens práticas do REML/BLUP permite: comparar indivíduos 
ou variedades através do tempo (gerações, anos) e espaço (locais, blocos); corrigi  
simultaneamente os efeitos ambientais, estimação de componentes de variância e 
predição de valores genéticos; permite lidar com estruturas complexas de dados 
(medidas repetidas, diferentes anos, locais e delineamentos); ser aplicado a dados 
desbalanceados e a delineamentos não ortogonais. No caso de dados 
desbalanceados, a ANOVA conduz imprecisas estimativas de componentes de 
variância e consequentemente a inacuradas predições de valores genéticos 
(RESENDE, 2004). 
 Com as informações referentes a este tópico da tese, pode-se observar que 
estudos a respeito da silvicultura da espécie e melhoramento genético aplicado 
apresentam uma literatura atual e que para dados aplicados à qualidade da madeira 















3 MÉTODO DE CORREÇÃO DO EFEITO DE COMPETIÇÃO POR COVARIÁVEL 




Testes de progênies são utilizados para estimativas de parâmetros genéticos e 
determinação dos processos seletivos. Sendo que a verificação da existência de 
competição não tem sido utilizada, com a atenção devida, dentro dos programas de 
melhoramento florestal. O objetivo deste trabalho é avaliar o efeito de competição em 
um teste de progênies com dados coletados em três idades utilizando seis covariáveis 
sobre o diâmetro a altura do peito via análise espacial para correta seleção de material 
genético. O teste foi implantado em 1997 com 120 progênies em delineamento de 
blocos casualizados, com cinco repetições, parcelas lineares de cinco plantas e 
espaçamento 2,5m x 2,5m. Aos seis, dez e vinte anos foi realizada mensuração do 
diâmetro a altura do peito de todos os indivíduos do teste. A avaliação da competição 
foi feita pelo teste de autocorrelação residual pelo teste de Durbin-Watson. Com uso 
de seis covariáveis apenas uma corrigiu o efeito de competição, sendo ela o Índice de 
Falha Modificado. Utilizando os dados do teste ajustado pela covariável observou-se 
que a classificação pelo valor genético sofreu uma alteração do ranqueamento dos 
melhores indivíduos, sendo observado apenas 67% de correspondências entre dados 
com e sem ajuste. Conclui-se que não foi detectada competição até 10 anos de idade, 
sendo que foi detectada apenas aos 20 anos. Isso demonstra que o uso de modelos 
fenotípicos com uso de covariável é de grande importância nas análises de dados em 
idade final de cultivo. Através desta metodologia é possível garantir maior eficiência 
na seleção dos melhores materiais genéticos. 
 





CORRECTION METHOD OF COVARIABLE COMPETITION EFFECT IN TEST OF 




Progeny tests are used for estimation of genetic parameters and determination of 
selective processes. Since the verification of competition exists has not been used, 
with due attention, within the forest improvement programs. The objective of this work 
is to evaluate the effect of competition in a progeny test with data collected at three 
ages using six covariates on diameter at breast height via spatial analysis for correct 
selection of genetic material. The test was implemented in 1997 with 120 progenies in 
a randomized block design with five replications, linear plots of five plants and 2.5m x 
2.5m spacing. At six, ten and twenty years, the diameter was measured at the breast 
height of all test subjects. Competition was assessed by residual autocorrelation test 
by Durbin-Watson test. Using six covariates, only one corrected the competition effect, 
which was the Modified Failure Index. Using the covariate-adjusted test data, it was 
observed that the classification by genetic value underwent a change in the ranking of 
the best individuals, with only 67% of correspondence between data with and without 
adjustment. It is concluded that there is no competition until 10 years of age, being 
detected only at 20 years. This shows that the use of phenotypic models with the use 
of covariates is of great importance in the data analysis at final cultivation age. Through 
this methodology it is possible to guarantee greater efficiency in the selection of the 
best genetic materials. 
 






O sucesso do melhoramento genético depende da escolha dos melhores 
indivíduos para serem os genitores das próximas gerações, de modo a reduzir 
esforços e abreviar o tempo necessário para obtenção de materiais genéticos 
superiores. Uma das maneiras de identificar os indivíduos superiores portadores de 
genes desejáveis é na avaliação morfogenética dos candidatos à seleção. No caso da 
instalação de pomares clonais de sementes a seleção deve ser feita com base nos 
valores genéticos aditivos dos indivíduos que serão utilizados na recombinação para 
produção de sementes e nos valores genotípicos dos indivíduos que serão clonados. 
Nesse sentido, uma eficiente estimativa dos parâmetros genéticos constitui base 
fundamental para o sucesso de qualquer programa de melhoramento (FARIAS NETO 
et al., 2013). 
Os testes de progênies, instrumentos importantes para o trabalho do 
melhorista, têm sido usados na estimativa de parâmetros genéticos e seleção de 
indivíduos. São empregados quando se procura avaliar a magnitude e a natureza da 
variância genética disponível com vistas a quantificar e maximizar os ganhos 
genéticos, utilizando-se procedimento de seleção adequado (COSTA et al., 2008). 
Entretanto, a maioria dos experimentos florestais de seleção não leva em conta as 
variáveis de competição causando, desta forma, um viés que não condiz com o evento 
biológico e que pode acarretar uma seleção incorreta (PAVAN et al., 2012). 
Nos modelos utilizados para análise de testes de progênies com objetivo de 
seleção não é comum considerar os efeitos de competição, por não haver rotinas 
estabelecidas e a definição de variáveis para se corrigir esse efeito. Deste modo, é 
necessário o estabelecimento de rotinas de análise e a escolha de covariáveis de 
correção que melhor representem testes genéticos (PAVAN et al., 2012). 
Assim, com uso de modelos de competição espera-se isolar de forma mais 
eficiente a variação devida ao ambiente, fazendo com que a análise de dados do teste 
de progênies expresse de forma mais consistente a realidade experimental 
(LEONARDECZ-NETO et al., 2003). No entanto, saber qual covariável e como ela se 
ajusta de forma a representar o efeito biológico com fidelidade, é uma incógnita 
(PAVAN et al., 2012). 
Quando existe efeito de competição para diferentes idades de P. taeda deve-
se estimar a autocorrelação espacial para assegurar eficiência seletiva de genótipos 
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superiores. Sendo assim, o objetivo deste trabalho foi avaliar o efeito de competição 
em um teste de progênies com dados coletados em três idades, utilizando seis 
covariáveis sobre o diâmetro à altura do peito via análise espacial.   
 
3.2 MATERIAL E MÉTODOS 
 
3.2.1  Área experimental e material genético 
 
O teste de progênies está localizado no município Rio Negrinho, no Estado de 
Santa Catarina, na região do Planalto Norte. O clima é classificado como Cfb segundo 
Köppen, subtropical úmido com verão ameno, sem estação seca e com geadas 
severas frequente (ALVARES et al., 2013). A temperatura média anual varia de 15,5ºC 
a 17,0ºC. No mês mais quente (janeiro) a temperatura média oscila de 20ºC a 22ºC e 
no mês de julho (mês mais frio) a temperatura média varia de 12ºC a 14ºC (BOGNOLA 
et al., 2008). O tipo de solo é cambissolo húmico alumínico típico (EMBRAPA, 2006). 
O teste de progênies foi instalado com delineamento em blocos ao acaso com 
120 progênies, com cinco repetições e parcelas lineares com 5 plantas no 
espaçamento de 2,5 m x 2,5 m. O material genético utilizado é proveniente de um 
Pomar Clonal e o teste instalado em 1997 com 19 procedências da Flórida, 41 de 
Geórgia, 27 de Louisiana e 28 de Zimbabwe, além de cinco testemunhas comerciais. 
Aos seis, 10 e 20 anos foi efetuada a mensuração direta da variável diâmetro à altura 
do peito (DAP, cm) de todos os indivíduos. 
 
3.2.2 Estimativa da autocorrelação espacial 
 
Os coeficientes de autocorrelação entre resíduos nos sentidos: das linhas ou 
entre colunas (ρL) e das colunas ou entre linhas (ρC), e o valor da estatística d para 
o teste de independência de resíduos de Durbin-Watson foram obtidos com auxílio do 
modelo estatístico 113 do software SELEGEN – REML/BLUP® (RESENDE, 2007a). 
O valor da estatística d é definido conforme descrito na equação 1, sendo L a ordem 
de posicionamento da parcela no experimento e ri os resíduos ordenados no espaço. 
Os resíduos (ri) foram obtidos via modelo 1 (equação 3) do software SELEGEN – 
REML/BLUP® considerando zero não significativo na análise. A relação entre d e ρ é 




(1) ݀ =  ∑ (ݎ௜ − ݎ௜ିଵ)ଶ௡௜ୀଵ ∑ ݎ௜ଶ௡௅ୀଵ⁄  
 
(2) ݀ = 2 (1 −  ߩ) 
 
O valor calculado de d foi comparado com valores teóricos com (n-1) graus de 
liberdade, em que n é o número de dados. Os valores de dL (d inferior) e dU (d 
superior) são fornecidos em tabelas associadas a certos níveis de significância. Para 
hipótese H0: ρ = 0 não existe autocorrelação de resíduos. Para hipótese Ha: ρ > 0 a 
regra de decisão d é dada por: se d ≤ dL, rejeita H0 e a autocorrelação é positiva; se 
d ≥ dU, aceita H0 e a autocorrelação é nula e se dL < d < dU o teste é inconclusivo. 
Para hipótese Ha: ρ < 0 a regra de decisão é equivalente, porém utilizando (4-d) em 
vez de d (RESENDE, 2007b). 
 
3.3.3 Estimativa de parâmetros genéticos 
 
As análises genéticas dos testes de progênies foram efetuadas com o uso do 
software SELEGEN – REML/BLUP®. Para seleção de indivíduos e genitores em 
progênies de polinização aberta, no delineamento utilizado foi utilizado o modelo 
estatístico 1 (equação 3) em que y é o vetor de dados, r é o vetor dos efeitos de 
repetição (assumidos como fixos) somados à média geral, a é o vetor dos efeitos 
genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatórios), p é o vetor dos efeitos de 
parcela (assumidos como aleatórios), e ε é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios). 
As letras maiúsculas representam as matrizes de incidência para os referidos efeitos 
(RESENDE, 2007a). Para as estimativas dos parâmetros genéticos não foram 
considerados os zeros nas análises.  
 
(3) ݕ = ܺݎ + ܼܽ + ܹ݌ +  ߝ 
 
3.3.3.1 Análise de deviance 
 
Para testar a significância dos efeitos aleatórios do modelo realizou-se a análise de 
deviance (ANADEV), empregando-se o teste da razão da máxima verossimilhança 
(LTR) cuja significância foi avaliada pelo teste qui-quadrado com um grau de 
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liberdade. O LTR substitui a ANOVA e o teste F da análise de variância nos casos de 
modelos com dados desbalanceados (RESENDE, 2016). 
 
3.3.4 Análise de covariância 
 
As análises de covariâncias dos testes de progênies foram efetuadas por meio 
do software SELEGEN – REML/BLUP® utilizando o modelo estatístico 131 (equação 
5), em que y é o vetor de dados, r é o vetor dos efeitos de repetição (assumidos como 
fixos) somados à média geral, a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais 
(assumidos como aleatórios), p é o vetor dos efeitos de parcela (assumidos como 
aleatórios), ε é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios). O coeficiente β refere-se à 
regressão associada à covariável. As letras romanas maiúsculas representam as 
matrizes de incidência para os referidos efeitos (RESENDE, 2007a). Para análise de 
covariância não foram considerados os zeros. 
 
(4) ݕ = ܺݎ + ߚܥ݋ݒ + ܼܽ +  ܹ݌ +  ߝ 
 
Os pressupostos para análise de covariância são: (I) os valores da covariável 
são fixos, medidos sem erro e independente dos tratamentos; (II) a regressão entre a 
covariável e a variável de interesse, após remoção das diferenças de blocos e 
tratamentos, é linear e independente de blocos e tratamentos; (III) o resíduo é 
normalmente e independentemente distribuído, com média zero e variância comum 
(PALLANT, 2010; RAMALHO et al., 2012). 
 
Testaram-se seis covariáveis para este estudo, sendo elas: 
 
3.3.4.1 Índice de Competição de Hegyi (IC) 
 
Média de competição (IC) por meio das distâncias e do desempenho dos oito 
possíveis vizinhos da planta alvo i (LEONARDECZ-NETO et al., 2003). A expressão 
para cálculo é dada pela equação 5, em que ICi é o índice de competição da planta 
alvo i, Yi é o valor observado da planta alvo i; Yj é o valor observado da planta 




(5) ܫܥ௜ =  ൫∑ ௝ܻ ௜ܻ⁄଼௝ୀଵ ൯ ܦ௜௝ൗ  
 
3.3.4.2 Média da Autocompetição (MAT) 
 
Média aritmética da característica silvicultural das árvores autocompetidoras 
(PAVAN et al., 2012), pertencentes ao mesmo material genético (Equação 6), sendo 
Yj o valor observado da planta autocompetidora j e n o número de plantas 
autocompetidoras. 
 
(6) ܯܣܶ =  ൫∑ ௝ܻଶ௝ୀଵ ൯/݊ 
 
3.3.4.3 Média 8 (M8) 
 
Para a determinação da média 8 foram consideradas as oito (Média 8 – M8) 
árvores vizinhas mais próximas, sendo determinada à média aritmética dos diâmetros 
das árvores competidoras em questão à árvore (PAVAN et al., 2012) 
 
3.3.4.4 Número de Plantas Vizinhas (NV)  
 
Soma algébrica do número de plantas vizinhas sobreviventes (Equação 7), 
sendo n a planta vizinha sobrevivente (RESENDE, 2002).  
 
(7) ܸܰ = ∑ (݊) 8 ݆=1 
 
3.3.4.5 Índice de Falha (IF) 
 
(8) IF: P1.NFL + P2.NFC + P3.NFD 
 
Sendo:  











3.3.4.6 Índice de Falha Modificado (IFMOD) 
  
 Por ser um espaçamento quadrado criou-se uma nova covariável para dar um 
peso maior ao espaçamento a planta alvo e assim verificar a influência de falhas no 
desenvolvimento dos indivíduos próximos. 




Sendo que: NFL é o número de falha na linha, NFC é o número de falha na 
coluna, NFD é o número de falha na diagonal, EL é o espaçamento na linha e EC 
espaçamento na coluna. 
 
3.3.5 Ajuste dos valores fenotípicos 
 
Com base no valor da covariável de cada indivíduo (xij), do valor médio da 
covariável (̅ݔ) e do coeficiente de regressão residual (β) entre covariável e dados de 
DAP foram ajustados os valores fenotípicos para cada indivíduo sobrevivente 
conforme equação 11 para as covariáveis IC, MAT, M8, NV, IF e IFMOD e equação 12 
(RESENDE, 2007b) para covariável NV, sendo o valor fenotípico medido para cada 
indivíduo e o valor fenotípico ajustado para cada indivíduo. 
 
(10) ௜ܻ௝௖  =  ௜ܻ௝  −  ߚ (ݔ௜௝ − ̅ݔ)  
 
(11) ௜ܻ௝௖  =  ௜ܻ௝  −  ߚ (ݔ௜௝ −  8)  
 
3.3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
3.3.1 Estimativa da autocorrelação espacial 
 
Observou-se um declínio da sobrevivência com o decorrer da idade do teste 
de progênies (TABELA 1). Uma explicação para o efeito de competição poderia seria 
através da análise de deviance para a sobrevivência (TABELA 2), mas esta não foi 
significativa para nenhuma das idades, logo não explicaria o efeito de competição 
atrelado à mortalidade.  
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TABELA 1. ESTIMATIVA DA AUTOCORRELAÇÃO ESPACIAL PELO TESTE DE 
DEPENDÊNCIA DE DURBIN-WATSON PARA TESTE DE PROGÊNIES DE Pinus 
taeda NO ESTADO DE SANTA CATARINA COM DIFERENTES IDADES 
  Seis anos 10 anos 20 anos 
Sobrevivência (%) 98,47 88,27 71,83 
Autocorrelação entre colunas (ρC) 0,03ns -0,01ns -0,07* 
DWC 1,97 2,03 2,13 
Autocorrelação entre linhas (ρL) 0,01ns -0,01ns -0,08* 
DWL 1,94 2,04 2,18 
Fonte: o autor (2019). 
Nota: ns e *: não significativo e significativo a 5% de probabilidade. 
Onde: DWC: Durbin-Watson entre colunas; DWL: Durbin-Watson entre linhas. 
 
Apesar dos valores de ρC e ρL negativos e significativos serem indicativos da 
presença de competição nos testes de progênies, como observado aos 20 anos de 
idade, efeitos de competição entre plantas vizinhas causam autocorrelações negativas 
e valores da estatística d maiores que dois. Já a heterogeneidade espacial causa 
correlações positivas (CAPPA et al., 2016). Com isso, podemos observar que neste 
teste de progênies de P. taeda aos seis e 10 anos, não há significância pelo teste 
Durbin-Watson e apenas na idade de 20 anos há heterogeneidade espacial detectada 
(TABELA 1). Deste modo, as falhas no experimento ocasionadas pela mortalidade dos 
indivíduos auxiliam em um desempenho maior das progênies próximas e contribuem 
positivamente para o crescimento devido à ausência de competição. No entanto, 
Ishibashi et al. (2017) observaram que em testes de progênies localizados no Estado 
de Santa Catarina o efeito de competição ocorre aos 10 anos de idade, sendo que 
esse efeito é aleatório e não responde a uma tendência para uma família específica. 
Sendo assim, para o teste de progênies do presente estudo deve ser feito ajuste 
fenotípico apenas para a idade de 20 anos. 
 
TABELA 2. ANÁLISE DE DEVIANCE PARA 
SOBREVIVÊNCIA EM TESTE DE PROGÊNIES DE P. 
taeda EM TRÊS IDADES, LOCALIZADO NO 
MUNICÍPIO DE RIO NEGRINHO, ESTADO DE 
SANTA CATARINA 
Idade (anos) Sobrevivência (%) LTR 
Seis  98,47 1,57ns 
Dez 82,27 2,27ns 
Vinte 71,84 3,14ns 
Fonte: o autor (2019). 
Onde: LTR: Teste da razão da verossimilhança e ns: 
não significativo a 5% e 1% pelo teste do qui-quadrado 




Das covariáveis testadas para este estudo, as pressuposições para seu uso 
e para posterior análise do ajuste do conjunto de dados foram atendidas. Leonardecz-
Neto et al. (2003) e Pavan et al. (2012) informam que quando os pressupostos para 
análise de covariância não são integralmente satisfatórios, nem sempre se deve 
descartar a covariável. A escolha adequada do local para realização do experimento, 
a redução da variância do erro experimental e de blocos são tão ou mais importantes 
do que o erro associável a covariável. Neste trabalho, optou-se por utilizar apenas 
covariáveis que atendiam aos pressupostos estatísticos da análise de covariância, ou 
seja, aquelas nas quais o coeficiente de regressão linear foi significativo ou que 
apresentaram interação não significativa com os tratamentos (Ishibashi et al., 2017). 
 
 
3.3.2 Estimativa dos parâmetros genéticos e análise da covariância 
 
Foram estimados os parâmetros genéticos do teste de progênies sem o uso 
de covariável e com o uso de seis covariáveis (TABELA 3). Após o ajuste para cada 
covariável foi estimada a autocorrelação espacial pelo teste de dependência de 
Durbin-Watson. Pode-se observar que apenas pela covariável IFMOD foi possível 
corrigir o conjunto de dados do teste. 
As covariáveis MAT e NV não foram suficientes para correção no sentido entre 
colunas e entre linhas, pois se mostraram significativas. Já a covariável IC ajustou 
apenas entre colunas e as covariáveis NV e IF entre linhas. Demonstra-se assim que 
não existe uma tendência no teste para predizer quais as possíveis causas do efeito 
de competição. As covariáveis IC e NV resultaram em ρC não significativo e ρL 
significativo e positivo, indicando ausência de competição entre linhas e 
heterogeneidade ambiental entre colunas, respectivamente. 
A heterogeneidade ambiental demonstrada pelo teste de Durbin-Watson é 
expressa numericamente através dos parâmetros genéticos para a covariável IC, pois 
a σ²parc aumentou consideravelmente e a σ²f diminuiu quase um terço quando 
comparadas aos dados sem ajuste. Isso é demonstrado através do aumento do 
coeficiente de determinação dos efeitos da parcela (c²parc). Assim como Ishibashi et 
al. (2017) também é possível verificar uma alta redução na variância residual dentro 
da parcela (σ²e) demonstrando a razão pela ausência da correlação entre linhas. 
Através desta covariável observa-se que houve uma diminuição da σ²a que aponta que 
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os dados ajustados diminuíram a variação entre os melhores e piores materiais 
genéticos e aumentaram consideravelmente a h²a. 
TABELA 3. COMPONENTES DE VARIÂNCIA E PARÂMETROS GENÉTICOS, 
COEFICIENTES DE AUTOCORRELAÇÃO DE RESÍDUOS ENTRE COLUNAS (ρC) E 
ENTRE LINHAS (ρL) E VALOR DA ESTATÍSTICA D PARA LINHAS E COLUNAS; COM 
E SEM USO DA COVARIÁVEL PARA O VARIÁVEL DIÂMETRO A ALTURA DO PEITO 
(DAP) COM SEUS RESPECTIVOS COEFICIENTES DE REGRESSÃO (Β) E VALOR 
MÉDIO DA COVARIÁVEL (̅ݔCOV) EM TESTE DE PROGÊNIES DE P. taeda COM 20 
ANOS, PLANTADO EM RIO NEGRINHO, NO ESTADO DE SANTA CATARINA 
  
Sem 
Ajuste IC MAT M8 NV IF IFMOD 
σ²a 5,84 4,33 5,31 5,81 5,21 5,30 6,02 
σ²parc 0,93 2,35 0,50 0,38 0,14 0,50 0,20 
σ²e 24,03 6,75 24,46 21,39 22,44 24,45 22,13 
















c²parc 0,03 0,18 0,02 0,01 0,01 0,01 0,01 
h²mp  0,52 0,55 0,52 0,57 0,55 0,51 0,58 
Acprog 0,72 0,74 0,72 0,75 0,74 0,72 0,76 
h2ad 0,15 0,33 0,14 0,17 0,15 0,14 0,17 
CVgi% 8,42 7,30 8,04 8,42 7,98 8,03 8,57 
CVe% 4,21 3,65 4,02 4,21 3,99 4,01 4,29 
CVr 0,47 0,49 0,70 0,68 0,68 0,50 0,52 
u 28,68 28,50 28,67 28,62 28,61 28,67 28,61 
ρC -9,98* -0,66ns -0,06* -0,04* -0,05ns -5,52* -0,03ns 
d C 2,13 2,01 2,12 2,08 2,1 2,09 2,07 
ρL -14,07* 5,36* -0,08* -0,03ns -0,04* -3,42ns -0,02ns 
d L 2,18 1,92 2,17 2,07 2,09 2,07 2,04 
β - -6,35* -0,06* -0,39* -1,16* -0,06* 0,65* 
̅ݔcov  - 2,02 20,87 20,73 5,71 20,87 3,25 
Fonte: o autor (2019). 
Nota: * e ns: valores significativos e não significativos a 5% de probabilidade, 
respectivamente, pelo teste de Durbin-Watson. 
Onde: IC: índice de competição de Hegyi; MAT: média da autocompetição; M8: média 
aritmética dos diâmetros das árvores competidoras; NV: número de plantas vizinhas; IF: 
índice de falhas; IFAJ: índice de falhas ajustado ; σ²a: variância genética aditiva; σ²parc: 
variância ambiental entre parcelas; σ²e: variância residual dentro da parcela (ambiental 
+ genética não aditiva); σ²f: variância fenotípica individual; h²a: herdabilidade individual 
no sentido restrito; c²parc: coeficiente de determinação dos efeitos de parcela; h²mp: 
herdabilidade média de progênie; Acprog: acurácia da seleção de progênies;  h2ad: 
herdabilidade aditiva dentro de parcela; CVgi: coeficiente de variância genotípica; CVe%: 
coeficiente de variação residual; CVr: coeficiente de variação relativo; u = Média geral do 
experimento. 
 
De acordo com Pavan et al. (2012) o IC é uma covariável que proporcionou 
as alterações pronunciadas, o que indica que grande parte da diferenciação dos 
materiais genéticos em testes de progênies é devida a competição entre e dentro de 
famílias, fato também observado por Ishibashi et al. (2017). 
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Para a covariável NV a σ²parc diminui consideravelmente comparada aos 
dados não ajustados e a σ²f sofreu uma pequena diminuição, sendo que o c²parc 
também diminuiu e consequentemente o CVe% seguiu a mesma tendência com o 
aumento Acprog e h²a. Em teste de progênies com 10 anos avaliado em quatro locais, 
dois foram ajustados com esta covariável (Ishibashi et al., 2017) demonstrando assim 
que a utilização de uma covariável não segue um padrão, sendo necessário testar 
diferentes covariáveis para cada material genético e local. 
A média da autocompetição (MAT) proporcionou uma pequena diminuição 
das σ²a e σ²f, a σ²parc reduziu cerca da metade, o c²parc diminuiu e o CVe% manteve-se 
igual. A obtenção desta covariável detecta apenas a competição intragenotípica mas 
não corrige a competição intergenotípica. A média dos oito vizinhos mais próximos 
(M8) manteve a σ²a, mas a σ²parc diminuiu 60% quando comparada com os dados sem 
ajuste, sendo que a σ²f decresceu. O c²parc diminuiu e o CVe% manteve-se igual, a h²a 
aumentou ligeiramente, mas embora atue na detecção das competições intra e 
intergenotípica, não foi satisfatória para este teste. 
Com a covariável IF a σ²a diminuiu e a σ²f se manteve, a σ²parc reduziu 
aproximadamente pela metade e consequentemente o CVe% também diminuiu. 
Coutinho et al. (2017) utilizaram esta covariável em progênies de meios-irmãos de P. 
taeda em teste com 8 e 15 anos em três locais, com objetivo de aumentar a acurácia 
e mitigar os efeitos das árvores vizinhas mortas com o intuito de observar a 
possibilidade de seleção precoce. Os autores não relatam o teste das pressuposições 
estatísticas para utilização da covariável, mas observam a necessidade do ajuste do 
modelo para seus testes. 
Com a utilização do IFMOD a σ²a apresentou um pequeno aumento, 
acarretando assim em uma melhor distribuição entre os melhores e piores materiais 
genéticos. A σ²parc diminuiu aproximadamente 80% demonstrando uma alta correção 
dos dados para competição intragenotípica, que acaba se refletindo na melhora do 
c²parc que reduziu em 30%. O coeficiente de variação experimental (CVe%) teve um 
pequeno aumento mas apresentou baixa magnitude e a acurácia da seleção de 
progênies (Acprog) aumentou mais que as demais covariáveis testadas, indicando um 
expressivo controle genético. 
A herdabilidade individual no sentido restrito (h²a) aumentou de 0,19 para 0,21, 
sendo considerada de média magnitude. Coutinho et al. (2017) realizaram um 
levantamento sobre esse importante parâmetro genético e relatam que para espécie 
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P. taeda, 0,14 é um valor referência, os referidos autores verificaram uma variação 
deste parâmetro entre 0,08 a 0,26 e relatam que a herdabilidade individual diminui o 
decorrer do desenvolvimento do povoamento, possivelmente devido ao efeito 
ambiental de competição entre plantas que se expressa mais com o aumento da 
idade. 
Para este material genético, e nesta idade é indicada a utilização da covariável 
Índice de Falha Modificado que eliminou os efeitos de autocorrelação entre linhas e 
entre colunas oferecendo maior valor de herdabilidade individual (h²a), baixo 
coeficiente de determinação dos efeitos de parcela (σ²parc) e um coeficiente de 
variação experimental (CVe%) aceitável. 
O coeficiente de regressão associado à covariável (β) apresentou valores 
negativos e significativos para cinco covariáveis (IC, MAT, M8, NV e IF) indicando uma 
redução para o DAP à medida que a competição intergenotípica aumenta, como 
observado por Leonardecz Neto et al. (2003) e Ishibashi et al. (2017). Para este 
trabalho, a covariável IFMOD foi a única covariável que apresentou valor de β positivo 
com consequente aumento do valor genético predito para DAP. 
Dentre as formas de competição inter e intragenotípica, a intergenotípica é a 
mais importante para testes genéticos, uma vez que aumenta a amplitude entre os 
materiais assim como o erro entre parcelas. Essa é uma importante contribuição para 
futuros testes genéticos na seleção de genótipos superiores, pois como a competição 
influencia no desempenho dos materiais de maneira diferenciada, pode acarretar na 
supressão de alguns genótipos promissores, ou ainda, na supervalorização de 
materiais altamente competitivos (PAVAN et al., 2012). 
A predição para DAP utilizando a covariável satisfatória (IFMOD) demonstraram 
um aumento do valor genético predito dos indivíduos, sendo que com o ajuste 
fenotípico apenas 67% encontraram-se no conjunto de dados originais (TABELA 4) 
(FIGURA 1). Pode-se observar também que o ordenamento dos dados ajustados 
sofreu alterações. 
A ausência de competição ocasionada pelas falhas subestima os valores do 
efeito genético predito, sendo que os materiais genéticos próximos a essa falha não 
conseguem compensar a falta de plantas do mesmo material ou de material genético 
distinto. Materiais genéticos podem apresentar aptidões diferenciadas aumentando ou 
não o crescimento ocasionado pela ausência de competição nas falhas (PAVAN et al., 
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2012). Esse comportamento foi detectado neste teste de progênies para idade de 20 
anos, o que Ishibashi et al. (2017) verificaram em teste com 10 anos em quatro locais. 
 
TABELA 4. CLASSIFICAÇÃO DOS TRINTA MELHORES INDIVÍDUOS POR EFEITOS 
GENÉTICOS PARA DIÂMETRO A ALTURA DO PEITO (DAP) SEM E COM AJUSTE 
E PARA ÍNDICE DE FALHA MODIFICADO EM TESTE DE PROGÊNIES DE P. taeda 
COM 20 ANOS, PLANTADO EM RIO NEGRINHO, NO ESTADO DE SANTA 
CATARINA 
SEM AJUSTE COM AJUSTE 
BL FAM ARV a BL FAM ARV a 
3 94 1 5,4248 3 94 1 6,1684 
4 91 3 4,7089 5 94 5 5,0368 
5 94 5 4,1121 4 91 3 4,6095 
5 76 5 3,9721 2 94 5 4,3443 
3 74 1 3,7385 3 94 4 4,2543 
1 53 2 3,7280 5 76 5 4,0964 
3 94 4 3,6836 5 94 3 3,9578 
1 110 3 3,6711 2 94 4 3,9065 
2 46 3 3,6013 1 57 3 3,9040 
1 118 4 3,5469 4 94 2 3,7999 
2 94 5 3,5022 3 94 2 3,7952 
2 10 3 3,4898 1 94 4 3,7791 
2 94 4 3,3558 3 74 1 3,7140 
1 68 5 3,3488 5 94 1 3,6343 
4 118 1 3,3335 3 94 5 3,6046 
4 94 2 3,3038 1 22 2 3,5868 
2 118 4 3,2969 5 94 2 3,5401 
3 94 2 3,2660 2 10 3 3,4668 
1 116 5 3,2529 3 37 3 3,4450 
1 94 4 3,2347 5 94 4 3,3818 
1 118 1 3,2033 1 53 2 3,3664 
1 57 3 3,1802 1 68 5 3,3434 
4 118 5 3,1609 5 19 3 3,3379 
5 94 3 3,1305 4 94 4 3,3079 
4 94 4 3,1081 3 46 5 3,1789 
5 118 3 3,0640 2 46 3 3,1542 
2 30 3 3,0512 2 3 5 3,1461 
5 10 3 3,0430 1 94 2 3,1142 
3 94 5 3,0210 3 80 2 3,0937 
1 22 2 3,0100 5 10 3 3,0674 
Fonte: o autor (2019), 
Onde: BL: bloco; FAM: família; ARV: árvore; a: efeito genético predito, 
Resende et al., (2016) estudando povoamentos comerciais de clones de 
eucalipto constataram que um determinado clone replicado, embora seja material 
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genético idêntico, demonstra o potencial de competição diferenciado quando 
comparado a outros clones, o que pode ser decorrente do espaçamento entre plantas 
das árvores e características ambientais específica.  
 
FIGURA 1, DETALHE DO TESTE DE PROGÊNIES EM QUE DEMONSTRA OS 
INDIVÍDUOS QUE SERIAM SELECIONADOS ANTES DO AJUSTE, APÓS O AJUSTE E 
QUE PERMANECERAM SELECIONADOS APÓS O AJUSTE DOS DADOS 
0 X X X X X X X X X X X X X X X X X X X 
X X X 0 X X X 0 0 X X X 0 X X 0 0 X 0 X 
X X X X X X X X X X X X X X X X X 0 X X 
X 0 X X 0 X X X 0 X X X X X X 0 X X 0 X 
X X X X 0 X X X X X X X X X 0 X X 0 X X 
0 X X X X X X X X X X X X X X X X 0 0 X 
X X X X X X X X X X X X X X X X 0 0 X X 
X X X X X X X X X X X X 0 0 0 0 X X X X 
0 0 X 0 0 X X X X X X 0 X X X X X X X 0 
X X X X X X X X 0 X X X X X X X X X X 0 
X X X X X X X X X X X X X X 0 X X X 0 X 
X X 0 0 0 X X X X X X X X X X X X X X X 
                      
   Legenda          
0  Falha 
X   Indivíduo selecionado após o ajuste 
X   Indivíduo selecionado antes e após o ajuste 
X   Indivíduo selecionado antes do ajuste 
Fonte: o autor (2019), 
 
No presente trabalho foi utilizado o espaçamento de 2,5 x 2,5 m, semelhante 
a Ishibashi et al., (2017) que utilizaram espaçamento de 2,5 x 2m em estudo de 
competição iniciado aos 10 anos. Os autores encontraram que a mortalidade não foi 
determinante no experimento e uma hipótese a ser verificada em estudos futuros é a 
observação do efeito de competição em diferentes espaçamentos para os mesmos 
materiais genéticos, uma vez que o espaçamento pode atuar diretamente sobre os 
componentes de variância e parâmetros genéticos.  
Belaber et al., (2018) utilizaram um modelo misto espacial autoregressivo para 
estimar parâmetros genéticos de 429 famílias de polinização aberta de P. elliottii e 
ajuste de valores fenotípicos. Os autores observaram considerável melhora dos dados 
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após o ajuste, pois as análises espaciais reduziram significativamente a variação 
residual, fato também observado por Ye e Jayawickrama (2008) e Cappa et al., (2015). 
Nunes et al, (2018) estudando um teste clonal de eucalipto em single tree-plot 
nas fases iniciais e parcelas quadradas nas fases finais, observaram que o efeito de 
competição atua diretamente sobre os indivíduos na fase final. Sendo assim, 
avaliação do efeito de competição deve ser realizada em testes genéticos e clonais 
para assegurar uma seleção genética adequada e eficiente. De acordo com os autores 
esse ajuste para competição deve ocorrer nas fases finais do ciclo de rotação da 
espécie de estudo, corroborando com as afirmações propostas pelo presente trabalho. 
Logo, ajustes de modelos fenotípicos devem ser priorizados dentro das estratégias 
envolvidas nos programas de melhoramento para assegurarem os ganhos genéticos 




O efeito de competição atua na idade de 20 anos neste teste de progênies de 
P. taeda. O ajuste é efetivo com a utilização da covariável Índice de Falha Modificado. 
O ajuste de modelos fenotípicos auxilia na eficiência da seleção dos melhores 
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4 VIABILIDADE DE SELEÇÃO PRECOCE DE Pinus taeda L PARA VARIÁVEIS DE 




Programas de melhoramento genético de espécies florestais demandam um grande 
período até que as plantas atinjam idade adequada de seleção de genótipos 
superiores, sendo esse um fator crítico no processo seletivo. Assim, objetivou-se 
estimar parâmetros genéticos em idade juvenil e adulta (seis, 10 e 20 anos), verificar 
a correlação genética entre as variáveis nas diferentes idades e nas idades; e 
determinar se na idade juvenil é possível realizar a seleção precoce com eficiência. O 
teste foi implantado em 1997 com 120 progênies em delineamento de blocos 
casualizados, com cinco repetições, parcelas lineares de cinco plantas e espaçamento 
2,5m x 2,5m. Aos seis, 10 e 20 anos foi realizada mensuração do DAP (cm), ALT (m) 
e VOL (m³) de todos os indivíduos do teste. As estimativas de componentes de 
variância, parâmetros genéticos, correlação genética entre variáveis e entre idades 
foram efetuados utilizando o software Selegen REML/BLUP®. As estimativas dos 
parâmetros genéticos demonstraram superioridade aos 10 anos em relação aos seis 
e 20 anos. A variável DAP demonstrou alta correlação genética com altura e volume 
(VOL), sendo que a correlação genética entre DAP x VOL demonstrou-se de alta 
magnitude (0,98) aos 10 anos de idade. A correlação genética entre idades, 
demonstrou que aos 10 anos, temos correlações de média magnitude com seis e 20 
anos. A seleção precoce é indicada para 10 anos, para ciclos de 20 anos, sendo que 
nesta idade temos maior eficiência de seleção para a predição de ganhos em relação 
à idade adulta. 
 
Palavras-chave: parâmetros genéticos. REML/BLUP. idade juvenil. seleção individual. 
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FEASIBILITY OF EARLY SELECTION OF Pinus taeda L FOR GROWTH TESTING 




Genetic improvement programs of forest species take a long time before the plants 
reach the appropriate age of selection of superior genotypes, which is a critical factor 
in the selection process. Thus, we aimed to estimate genetic parameters in juvenile 
and adult age (six, 10 and 20 years), to verify the genetic correlation between the 
variables at different ages and ages; and determine whether at an early age it is 
possible to perform early selection effectively. The test was implemented in 1997 with 
120 progenies in a randomized block design with five replications, linear plots of five 
plants and 2,5m x 2,5m spacing. At six, 10 and 20 years, DBH (cm), HGT (m) and VOL 
(m³) measurements were performed for all test subjects. Estimates of variance 
components, genetic parameters, genetic correlation between variables and between 
ages were made using Selegen REML / BLUP® software. Estimates of genetic 
parameters showed superiority at 10 years compared to six and 20 years. The variable 
DBH showed high genetic correlation with height and volume (VOL), and the genetic 
correlation between DBH x VOL was high magnitude (0,98) at 10 years of age. The 
genetic correlation between ages showed that at 10 years of age we have medium 
magnitude correlations with six and 20 years. Early selection is indicated for 10 years, 
for 20-year cycles, and at this age we have greater selection efficiency for predicting 
gains relative to adulthood. 
 













A área de árvores plantadas no Brasil totalizou 7,84 milhões de hectares em 
2016 com crescimento de 0,5% em relação ao ano de 2015 devido exclusivamente ao 
aumento das áreas com eucalipto. As áreas com pinus nos últimos cinco anos vêm 
caindo a uma taxa de 0,7% a.a. devido, principalmente, à substituição por plantio de 
eucalipto nos estados onde está cultura não é tradicional. Nos Estados da região sul 
do Brasil que possuem melhores condições de solo e clima, a área com plantios de 
pinus tem se mantido constante neste período (IBÁ, 2017). De acordo com a 
Associação Catarinense de Empresas Florestais (2016) Santa Catarina detém 660,7 
mil hectares com florestas plantadas, o que coloca o estado como o 6º maior no país, 
sendo que a grande maioria destas (82%, ou equivalente a 541,2 mil ha) é com 
espécies do gênero Pinus. Segundo a IBÁ (2017) a taxa de crescimento média deste 
gênero é de 30,5 m³/ha.ano no Brasil, sendo considerada referência mundial no 
quesito produtividade. 
O melhoramento genético da espécie Pinus taeda no Brasil vem sendo 
conduzido desde a década de 1960 por empresas florestais, instituições públicas 
federais e estaduais e universidades que resultaram em um aumento substancial em 
produtividade (AGUIAR et al., 2011). O programa de melhoramento genético da 
Mobasa (Modo Battistella Reflorestamento S.A.), teve seu início na década de 70 e foi 
o pioneiro do Brasil no intuito de produção de sementes melhoradas de P. taeda, com 
enfoque em seleção individual para produtividade. 
Altas taxas de ganho genético foram obtidas para a produção volumétrica de 
caracteres em Pinus e tem sido possível produzir florestas com fustes mais retos, 
menor número de bifurcações e menor número de galhos grossos, o que leva a uma 
melhor utilização industrial da madeira, especialmente para fabricação de móveis 
(ASSIS; RESENDE, 2011). 
Em programas de melhoramento genético de espécies perenes é importante 
o conhecimento do controle genético de caracteres de interesse, nas diversas etapas 
de avaliação das progênies com o propósito de definir a melhor estratégia de 
melhoramento e de ganho genético com a seleção (FARIAS NETO et al., 2012). O 
tempo é um fator crítico, pois a exploração envolve ciclos longos, demorados e 
onerosos (BELTRAME et al., 2012). 
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A estratégia mais comum nos programas de melhoramento de espécies de 
Pinus tem sido a seleção recorrente intra-populacional, mas os cruzamentos 
controlados intra-específicos também se tornaram uma prática comum em alguns 
programas (ASSIS; RESENDE, 2011). São necessárias alternativas que visam à 
diminuição do tempo para que se complete uma geração de melhoramento e é 
vantajoso aos programas de melhoramento praticar seleção de genótipos superiores 
com base nos primeiros anos de produção. Uma das alternativas encontradas é o 
emprego da seleção precoce (MASSARO et al., 2010). 
Para verificar a eficiência da seleção precoce através dos ganhos indiretos 
que teremos na idade juvenil em relação a idade adulta, é importante verificar a 
correlação genética entre as variáveis no decorrer do tempo. Essa projeção de ganhos 
no curto prazo deve ser avaliada criteriosamente para sua execução e efetivo ganho 
na idade adulta. Isso é possível pelo fato das variáveis diâmetro, altura e volume 
apresentarem correlações significativas entre si em diferentes idades, o que viabiliza 
a eficiência na seleção precoce do material genético (MASSARO et al., 2010). 
A hipótese desse estudo é que se existe correlação genética entre variáveis 
de crescimento, é possível estimar a correlação entre idades juvenil e adulta para 
determinar o melhor período para a seleção precoce. Sendo assim, os objetivos foi 
estimar parâmetros genéticos em idade juvenil e adulta (seis, 10 e 20 anos), verificar 
a correlação genética entre as variáveis nas diferentes idades; e determinar se na 
idade juvenil é possível realizar a seleção precoce com eficiência. 
 
4.2 MATERIAL E MÉTODOS 
 
4.2.1  Área experimental e material genético 
 
O teste está localizado no município Rio Negrinho, no Estado de Santa 
Catarina, em região de Planalto Norte. O clima é classificado como Cfb segundo 
Köppen, subtropical úmido com verão ameno, sem estação seca e com geadas 
severas frequente (ALVARES et al., 2013). A temperatura média anual varia de 15,5º 
C a 17,0º C. No mês mais quente (janeiro) a temperatura média oscila de 20º C a 22º 
C e no mês de julho (mais frio) a temperatura média varia de 12º C a 14º C (BOGNOLA 
et al., 2008). O tipo de solo é cambissolo húmico alumínico típico (EMBRAPA, 2006).  
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O teste de progênies foi instalado com delineamento em blocos ao acaso com 
120 progênies, com cinco repetições e parcelas lineares com 5 plantas no 
espaçamento de 2,5 m x 2,5 m. O material genético utilizado é proveniente de um 
Pomar Clonal (rametes) e o teste (sementes) instalado em 1997 com 19 procedências 
da Flórida, 41 de Geórgia, 27 de Louisiana e 28 de Zimbabwe, além de cinco 
testemunhas comerciais. Aos seis, 10 e 20 anos foi efetuada a mensuração direta da 
variável diâmetro à altura do peito (DAP, cm) e altura (m) de todos os indivíduos e 
com esses dados foi estimado o volume das árvores com casca através da seguinte 
expressão: 
Volume cc = 
గ (஽஺௉)మ௫ ஺௟௧௨௥௔
ସ଴଴଴଴  ݔ ݂݂ 
Onde: 
Volume cc = volume da árvore com casca em metro cúbico; 
DAP = diâmetro a altura do peito (1,30 m do solo) em centímetros; 
Altura = altura total da árvore em metros, e; 
ff = fator de forma da árvore. 
 
4.2.2 Estimativa de parâmetros genéticos 
 
As análises genéticas dos testes de progênies foram efetuadas com o auxílio 
do software SELEGEN – REML/BLUP®. Para seleção de indivíduos e genitores em 
progênies de meios irmãos no delineamento utilizado foi utilizado o modelo estatístico 
1 (RESENDE, 2016): 
y = Xr + Za + Wp + e 
em que: 
y: vetor de dados; 
r: vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) somados à média geral; 
a: vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatórios); 
p: vetor dos efeitos de parcela, e é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios),  
X, Z e W: matrizes de incidência para os referidos efeitos. 
 
Distribuição e estruturas de médias e variâncias (RESENDE, 2000): 
ݕ|ܾ, ܸ ~ ܰ (ܾܺ, ܸ) 
ܽ|ܣ, ߪ௔ଶ ~ ܰ (0, ܣߪ௔ଶ) 
 05
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O coeficiente de variação dentro de progênies, coeficiente de variação 
genética, coeficiente de variação experimental e coeficiente de variação relativo foram 
estimados a partir das seguintes expressões: 
 
ܥ ௔ܸ =  
ඥߪොௗଶ
̅ݔ  ×  100: ܿ݋݂݁݅ܿ݅݁݊ݐ݁ ݀݁ ݒܽݎ݅ܽçã݋ ݀݁݊ݐݎ݋ ݀݁ ݌ݎ݋݃ê݊݅݁ݏ; 
ܥ ௚ܸ =  
ඥߪො௚ଶ
̅ݔ  ×  100: ܿ݋݂݁݅ܿ݅݁݊ݐ݁ ݀݁ ݒܽݎ݅ܽçã݋ ݃݁݊éݐ݅ܿܽ; 
ܥ ௘ܸ =  
ඥߪො௘ଶ
̅ݔ  ×  100: ܿ݋݂݁݅ܿ݅݁݊ݐ݁ ݀݁ ݒܽݎ݅ܽçã݋ ݁ݔ݌݁ݎ݅݉݁݊ݐ݈ܽ; 
ܥ ௥ܸ =  
ܥ ௚ܸ
ܥ ௘ܸതതതതത
 ×  100: ܿ݋݂݁݅ܿ݅݁݊ݐ݁ ݀݁ ݒܽݎ݅ܽçã݋ ݎ݈݁ܽݐ݅ݒ݋; 
 
Neste modelo, os componentes de média (BLUP individual) resultam na 
classificação individual e por progênies de acordo com os valores genéticos aditivos 
preditos, este modelo resulta nos seguintes componentes de variância (REML 
individual) (RESENDE, 2007): 
σ²a: variância genética aditiva;  
σ²parc: variância ambiental entre parcelas;  
σ²e: variância residual dentro de parcelas (ambiental + genética não aditiva);  
σ²f: variância fenotípica individual;  
h²a: herdabilidade individual no sentido restrito no bloco (efeitos aditivos);  
h²aj: herdabilidade individual no sentido restrito, ajustada para os efeitos de parcela;  
c²parc: coeficiente de determinação dos efeitos de parcela;  
h²mp: herdabilidade da média de progênie;  
Acprog: acurácia da seleção de progênies e genitores; 
 h²ad: herdabilidade aditiva dentro da parcela;  
CVgi%: coeficiente de variação genética aditiva individual;  
CVgp%: coeficiente de variação genotípica entre progênies;  
CVe%: coeficiente de variação residual;  
CVr: coeficiente de variação relativa (CVgp/CVe);  
PEV: variância do erro de predição dos valores genotípicos de progênie;  




4.2.3 Análise de deviance 
 
Para testar a significância dos efeitos aleatórios do modelo realizou-se a 
análise de deviance (ANADEV), empregando-se o teste da razão da máxima 
verossimilhança (LTR) cuja significância foi avaliada pelo teste qui-quadrado com um 
grau de liberdade. O LTR substitui a ANOVA e o teste F da análise de variância nos 
casos de modelos com dados desbalanceados (RESENDE, 2016). 
 
4.2.4 Correlações genéticas entre as variáveis de crescimento e idades 
 
Foram efetuadas correlações genéticas para as variáveis DAP, ALT e VOL 
com finalidade de nortear as estratégias de melhoramento bem como a correlação 
entre idades. As correlações foram estimadas conforme descrito abaixo por Pires et 
al, (2011). Para a análise foi empregado o modelo 1 do programa SELEGEN 
REML/BLUP. 
As análises de correlações genéticas, realizada para caracteres de 
crescimento (DAP, ALT e VOL), foram baseadas na seguinte expressão: 
 
ݎܽ(ݔ, ݕ) = ܥܱܸܽ(ݔ, ݕ) ߪܽݔߪܽݕ  
Em que: 
ݎܽ(ݔݕ): correlação genética aditiva entre caracteres x e y; 
ܥܱܸ: covariância genética aditiva entre os caracteres x e y; 
ߪܽݔ: desvio padrão genético aditivo para o caráter x, e; 
ߪܽݕ: desvio padrão genético aditivo para o caráter y. 
 
4.2.5 Formação de pomares de sementes 
 
Nas três idades foram aplicadas intensidades de seleção apenas para os 
indivíduos com valor genético aditivo positivo, ou seja, que poderiam representar 
ganho genético em relação à população base. 
Para formação de pomares de sementes aplicaram-se intensidades de 
seleção decrescentes, sendo que para seis anos foram utilizadas sete intensidades 
(5%, 8%, 10%, 15%, 20%, 30% e 45%) para 10 anos, cinco (5%, 8%, 10%, 15% e 
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20%) e para 20 anos, três intensidades (5%, 8% e 10%). Com restrição de cinco 
indivíduos por família. 
 
4.2.6 Tamanho efetivo populacional (Ne) 
 
Para cálculo do tamanho efetivo populacional foi utilizada a expressão para 
seleção em populações experimentais monóicas alógamas com variados números de 
indivíduos selecionados por família de meios irmãos, onde Nf é o número de famílias 





௄௙ାଷ , em que: 
Ne = Tamanho efetivo populacional; 
Nf = Número de famílias selecionadas; e 
Kf= número de indivíduos selecionados por família. 
 
4.2.7 Ganho genético 
 
O cálculo do ganho genético foi efetuado conforme a equação: 
ܩ% =  (ܽ௦തതത) μത⁄  ) ݔ 100, em que: 
 ܽ௦തതത  = Média do valor genético dos indivíduos selecionados e,  
 μ = Média do teste.  
 
4.3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
De acordo com os resultados das estimativas dos parâmetros para DAP 
(TABELA 4), pode-se observar que a σ²a (variância genética aditiva) aos seis anos 
apresentou o menor valor, sendo seu maior valor aos 10 anos, com uma pequena 
diminuição aos 20 anos. Para o melhoramento florestal este parâmetro é importante 
pois é o componente que se transmite à descendência, ou seja, às progênies.  
Em uma população sob seleção é importante observar o declínio deste 
parâmetro, pois ele ocorre devido ao aumento da endogamia e a movimentos 
direcionais nas frequências gênicas, refletindo no aumento da média genética dessa 
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população (REIS et al., 2009). De acordo com Ishibashi et al., (2017) este parâmetro 
apresentou valores que variavam de 0,377 a 3,201.  
 
TABELA 4. COMPOENTES DA VARIÂNCIA E ESTIMATIVA DE 
PARÂMETROS GENÉTICOS DA VARIÁVEL DAP (cm) DE UM 
TESTE DE PROGÊNIES DE P. taeda AOS SEIS, 10 E 20 ANOS EM 
RIO NEGRINHO, ESTADO DE SANTA CATARINA. 
Parâmetros 
Idade (anos) 
Seis Dez Vinte 
σ²a 2,7562 9,2688 6,0108 
σ²parc 0,5228 0,5316 0,1989 
σ²e 6,1319 13,1437 22,1419 
σ²f 9,4110 22,9441 28,3516 
h²a 0,2929 +/- 0,06 0,4040 +/- 0,07 0,2120 +/- 0,05 
h²ajus 0,3101 0,4136 0,2135 
c²parc 0,0556 0,0232 0,0070 
h²mp  0,6144 0,7180 0,5761 
Acprog 0,7838 0,8473 0,7590 
h2ad 0,2521 0,3459 0,1692 
CVgi% 8,9129 13,5964 8,5683 
CVgp% 4,4565 6,7982 4,2842 
CVe% 7,8951 9,5268 8,2177 
CVr 0,5645 0,7136 0,5213 
PEV 0,2657 0,6535 0,6370 
SEP 0,5155 0,8084 0,7981 
u 18,6267 22,3918 28,6135 
Fonte: o autor (2019). 
Nota: σ²a: variância genética aditiva; σ²parc: variância ambiental entre 
parcelas; σ²e: variância residual dentro da parcela (ambiental + 
genética não aditiva); σ²f: variância fenotípica individual; h²a: 
herdabilidade individual no sentido restrito; h²ajus: herdabilidade 
individual no sentido restrito, ajustada para os efeitos de parcela; c²parc: 
coeficiente de determinação dos efeitos de parcela; h²mp: herdabilidade 
média de progênie; Acprog: acurácia da seleção de progênies;  h2ad: 
herdabilidade aditiva dentro de parcela; CVgi%: coeficiente de variação 
genética aditiva individual; CVgp%: coeficiente de variação genotípica 
entre progênies; CVe%: coeficiente de variação residual; CVr: 
coeficiente de variação relativo; PEV: variância do erro de predição dos 
valores genotípicos de progênie, assumindo sobrevivência completa; 
SEP: desvio padrão do valor genotípico predito de progênie, 
assumindo sobrevivência completa; u = Média geral do experimento. 
 
Além disso, também pode-se esperar uma diminuição na herdabilidade a cada 
geração. A herdabilidade individual restrita encontrada foi de 0,21 a 0,40 sendo que 
Ishibashi et al., (2017) observaram valores de 0,12 a 0,26, o que significa que uma 
vez utilizado material proveniente de um PCS de 1ª geração, é notório que a 
população possa estar atingindo um gargalo seletivo. 
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A h²a (herdabilidade individual no sentido restrito) explica o quanto do genótipo 
está sendo expresso no fenótipo, e de acordo com Resende (2015) temos três classes 
de magnitude: baixa, quando a variação é 0,01 ≤ h²a ≤ 0,15; média ou moderada, 
quando 0,15 < h²a < 0,50 e alta, na condição de h²a ≥ 0,50. Aos seis, 10 e 20 anos 
encontramos herdabilidades individuais de média magnitude, sendo o maior valor 
observado para os 10 anos do teste (0,40). Ishibashi et al., (2017) encontraram valores 
que variaram de 0,24 a 0,43, já Coutinho et al., (2017) visando seleção precoce em 
teste de progênies no Estado do Paraná com oito e 15 anos, encontrou valores de 
herdabilidade variando de 0,08 a 0,26.  
No decorrer do desenvolvimento do teste o valor desse parâmetro diminui no 
último período de avaliação, possivelmente decorrente do efeito de competição entre 
as plantas. Selecionar indivíduos quando apresentam o máximo de valor de 
herdabilidade pode ser um direcionamento no processo seletivo para maximizar os 
ganhos genéticos da população, desde que a idade de seleção seja altamente 
correlacionada com a idade de colheita. 
A herdabilidade ajustada (h²ajus) indica a acurácia dos valores obtidos para a 
herdabilidade individual dos efeitos aditivos no sentido restrito, demonstrando a 
eficiência deste cálculo de ajuste no experimento. Os valores encontrados foram muito 
próximos nos três períodos avaliados, pois para seis anos houve uma variação de 
5,8%, para 10 anos 2,4% e 20 anos 0,7% de variação da herdabilidade individual. 
O c²parc (coeficiente de determinação dentro da parcela) variou de 5,56% aos 
seis anos, 2,32% aos 10 anos e 0,07% aos 20 anos após o ajuste do modelo 
fenotípico, sendo que este parâmetro é uma medida da qualidade experimental. 
Valores baixos do coeficiente de determinação dentro da parcela significam baixa 
variabilidade entre parcelas e dentro dos blocos, e baixa correlação ambiental entre 
as observações na parcela. Assim, a variabilidade ambiental entre parcelas dentro dos 
blocos e a correlação ambiental entre observações dentro da parcela, foram baixas. 
Acprog (acurácia da seleção de progênies) obtida aos seis anos (0,7838) 
apresentou seu valor máximo aos 10 anos (0,8430) e o menor valor aos 20 anos de 
idade (0,7590), sendo que este parâmetro representa a qualidade das informações 
preditas. Essa medida está associada à precisão da seleção e refere-se à correlação 
entre valores genéticos preditos e verdadeiros dos indivíduos. Quanto maior a 
acurácia seletiva na avaliação de um indivíduo, maior é a confiança no valor genético 
predito para o indivíduo (PIMENTEL et al., 2014). 
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O CVgi% (coeficiente de variação genética aditiva individual) apresentou seu 
maior valor aos 10 anos (13,60%) mostrando que essa tendência se repete para o 
CVe% (coeficiente de variação experimental) (9,53%) e CVr (coeficiente de variação 
relativa), sendo estes parâmetros importantes para quantificar a variação genética 
dentro do experimento passível de seleção no programa de melhoramento genético e 
a variação da característica dentro do teste. 
Para a variável altura (TABELA 5) a σ²parc apresentou seu menor valor (0,2918) 
aos 10 anos, sendo que aos seis anos (0,4165) foi menor que aos 20 anos (0,4633) e 
as maiores variações observadas dentro da parcela. Esse fato pode estar diretamente 
relacionado ao maior número de falhas no teste nesta idade, que acaba por 
representar uma maior variação deste parâmetro genético. É importante ressaltar que 
o mesmo padrão foi observado para DAP, o que sugere que aos 10 anos, para esse 
conjunto de dados, temos a maior potencialidade da variância genética aditiva. A σ²parc 
(variância ambiental entre parcelas) acompanha essa tendência, sendo o melhor valor 
encontrado para a avaliação do décimo ano. 
O c²parc aos seis anos foi de 0,25 sendo que aos 10 anos reduziu-se pela 
metade (0,13) e manteve-se com um valor ligeiramente abaixo aos 20 anos. Este 
parâmetro reflete a qualidade experimental e valores maiores que 10% indicam que 
houve heterogeneidade ambiental dentro das parcelas. Recomenda-se, nesse caso, 
a diminuição do número de plantas por parcela e o aumento dos blocos (KUBOTA et 
al., 2015).  
De acordo com Coutinho et al. (2017) a herdabilidade para altura de árvores 
varia entre 0,18 a 0,37. A h²a (TABELA 5), apresentou estimativa de 0,41 aos 10 anos 
de idade, sendo o melhor valor quando comparado aos seis (0,38) e 20 anos (0,05). 
De acordo com Resende (2015) a herdabilidade no decorrer do tempo apresentou 
intensidade de moderada a baixa. Martinez et al., (2012) encontraram variação de 
0,09 a 0,53 para teste de progênies de P. taeda com seis anos de idade. A 
herdabilidade ajustada apresentou uma variação aproximada de 32% aos seis anos, 







TABELA 5. COMPONENTES DA VARIÂNCIA E ESTIMATIVA DE 
PARÂMETROS GENÉTICOS DA VARIÁVEL ALT (m) DE UM TESTE DE 
PROGÊNIES DE P. taeda AOS SEIS, 10 E 20 ANOS EM RIO 
NEGRINHO, ESTADO DE SANTA CATARINA. 
Parâmetros 
Idades (anos) 
Seis Dez Vinte 
σ²a 0,6405 0,9348 0,2109 
σ²parc 0,4165 0,2918 0,4633 
σ²e 0,5998 1,0220 3,2009 
σ²f 1,6568 2,2485 3,8750 
h²a 0,3866 +/- 0,07 0,4157 +/- 0,07 0,0544 +/- 0,03 
h²ajus 0,5164 0,4777 0,0618 
c²parc 0,2514 0,1298 0,1196 
h²mp  0,5587 0,6474 0,1884 
Acprog 0,7474 0,8046 0,4341 
h2ad 0,4447 0,4069 0,0471 
CVgi% 6,9668 5,7798 1,5652 
CVgp% 3,4834 2,8899 0,7826 
CVe% 6,9229 4,7689 3,6315 
CVr 0,5032 0,6060 0,2155 
PEV 0,0707 0,0824 0,0428 
SEP 0,2658 0,2871 0,2068 
u 11,4880 16,7278 29,3373 
Fonte: o autor (2019). 
Nota: σ²a: variância genética aditiva; σ²parc: variância ambiental entre 
parcelas; σ²e: variância residual dentro da parcela (ambiental + genética 
não aditiva); σ²f: variância fenotípica individual; h²a: herdabilidade 
individual no sentido restrito; h²ajus: herdabilidade individual no sentido 
restrito, ajustada para os efeitos de parcela; c²parc: coeficiente de 
determinação dos efeitos de parcela; h²mp: herdabilidade média de 
progênie; Acprog: acurácia da seleção de progênies;  h2ad: herdabilidade 
aditiva dentro de parcela; CVgi%: coeficiente de variação genética aditiva 
individual; CVgp%: coeficiente de variação genotípica entre progênies; 
CVe%: coeficiente de variação residual; CVr: coeficiente de variação 
relativo; PEV: variância do erro de predição dos valores genotípicos de 
progênie, assumindo sobrevivência completa; SEP: desvio padrão do 
valor genotípico predito de progênie, assumindo sobrevivência completa; 
u = Média geral do experimento. 
Já a acurácia da seleção de progênies (Acprog) aos seis anos foi de 0,74, aos 
10 anos 0,80 e aos 20 anos 0,43. Observa-se aqui um declínio do parâmetro na última 
medição, sendo que a herdabilidade também sofreu um decréscimo expressivo. A 
média geral para altura foi de 29,33 m e por esses parâmetros serem importantes na 
tomada de decisão no processo de seleção é necessário rever as metodologias 
utilizadas na execução das medidas desta variável. 
O CVgi% apresentou valor mínimo de 1,56% aos 20 anos, 5,78% aos 10 anos 
e 6,97% aos seis anos, o que demonstra uma baixa variabilidade passível de seleção 
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no ciclo final de rotação. Quanto maior o valor de CVgi%, maior as chances de se 
encontrar indivíduos superiores ou com maiores valores para a característica 
(MIRANDA et al., 2015). Observa-se assim, um baixo potencial para a seleção 
individual e entre progênies (CVgp) para a variável altura neste teste. Existe um padrão 
que se repete do CVgi% para o CVe% e CVr para esta variável, sendo que o coeficiente 
de variação experimental se apresentou baixo para todas as idades. 
Para o volume (TABELA 6) a variância ambiental entre parcelas (σ²parc) 
apresentou baixos valores para todas as idades, sendo que aos 10 anos (0,0003) foi 
observado o menor valor corroborando com o c²parc. Já o coeficiente de variação 
experimental (CVe%) foi maior para os seis anos de idade (21,12%) e com a menor 
variação aos 20 anos (16,98%). Valores de coeficiente de variação experimental na 
ordem de 10% a 20% podem ser considerados baixos para experimentos onde ocorre 
competição entre plantas (PIMENTEL-GOMES; GARCIA, 2002). Para 10 anos o 
coeficiente foi de 19,31%, sendo um valor aceitável para as condições do 
experimento. A acurácia de seleção foi de melhor representada aos 10 anos de idade 
(0,8046) e para as demais idades, os valores obtidos também são passíveis de 
seleção de materiais genéticos de alto potencial produtivo. 
Valores próximos do coeficiente de variação genética aditiva individual (CVgi%) 
foram encontrados para seis (18%) e 20 anos (18,31%), sendo que aos 10 anos 
(25,42%) este parâmetro foi superior em 40% comparado às idades dos limites da 
análise. Essa superioridade também foi observada para o coeficiente de variação 
genotípica entre progênies (CVgp). A herdabilidade individual do sentido restrito (h²a) 
foi de 0,33 aos 10 anos de idade, apresentando-se dentro da tendência dos outros 
parâmetros, ou seja, superior aos seis e 20 anos.  
A herdabilidade média de progênie (h²mp) foi de 0,48; 0,68 e 0,59 para seis, 
10 e 20 anos, respectivamente, indicando um expressivo controle genético. Nesse 
sentido, vale ressaltar que a mais importante função da herdabilidade no estudo 
genético do caráter métrico é o seu papel preditivo, expressando a confiança do valor 
fenotípico como um guia para o valor genético, ou o grau de correspondência entre o 
valor fenotípico e o valor genético (VENCOVSKI; BARRIGA, 1992). Indica-se assim, 
concordância com o coeficiente de variabilidade genética individual devido ao forte 




TABELA 6. COMPONENTES DA VARIÂNCIA E ESTIMATIVA DE 
PARÂMETROS GENÉTICOS DA VARIÁVEL VOL (m³) DE UM 
TESTE DE PROGÊNIES DE P. taeda AOS SEIS, 10 E 20 ANOS 
EM RIO NEGRINHO, ESTADO DE SANTA CATARINA. 
  Idades (anos) 
Parâmetros Seis Dez Vinte 
σ²a 0,0011 0,0068 0,0290 
σ²parc 0,0007 0,0003 0,0015 
σ²e 0,0036 0,0131 0,0954 
σ²f 0,0054 0,0202 0,1259 
h²a 0,2097 +/- 0,05 0,3363 +/- 0,06 0,2301 +/- 0,06
h²ajus 0,2394 0,3409 0,2329 
c²parc 0,1242 0,0135 0,0119 
h²mp  0,4758 0,6843 0,5923 
Acprog 0,6898 0,8272 0,7696 
h2ad 0,1910 0,2795 0,1855 
CVgi% 18,0020 25,4199 18,3108 
CVgp% 9,0010 12,7100 9,1554 
CVe% 21,1274 19,3056 16,9846 
CVr 0,4260 0,6584 0,5390 
PEV 0,0001 0,0005 0,0030 
SEP 0,0122 0,0231 0,0543 
u 0,1871 0,3238 0,9295 
Fonte: o autor (2019). 
Nota:  σ²a: variância genética aditiva; σ²parc: variância ambiental 
entre parcelas; σ²e: variância residual dentro da parcela (ambiental 
+ genética não aditiva); σ²f: variância fenotípica individual; h²a: 
herdabilidade individual no sentido restrito; h²ajus: herdabilidade 
individual no sentido restrito, ajustada para os efeitos de parcela; 
c²parc: coeficiente de determinação dos efeitos de parcela; h²mp: 
herdabilidade média de progênie; Acprog: acurácia da seleção de 
progênies;  h2ad: herdabilidade aditiva dentro de parcela; CVgi%: 
coeficiente de variação genética aditiva individual; CVgp%: 
coeficiente de variação genotípica entre progênies; CVe%: 
coeficiente de variação residual; CVr: coeficiente de variação 
relativo; PEV: variância do erro de predição dos valores genotípicos 
de progênie, assumindo sobrevivência completa; SEP: desvio 
padrão do valor genotípico predito de progênie, assumindo 
sobrevivência completa; u = Média geral do experimento. 
De acordo com os parâmetros genéticos estimados para as três variáveis: 
DAP, ALT e VOL observa-se que aos 10 anos ocorrem os melhores resultados dentro 
de cada parâmetro. A ALT foi o parâmetro que se mostrou mais frágil, principalmente 
para coeficiente de determinação dos efeitos de parcela, herdabilidade individual no 
sentido restrito, acurácia de seleção e coeficiente de variação genética aditiva 
individual para a avaliação aos 20 anos. Isso, como já comentado, pode estar 
relacionado à dificuldade de mensuração da variável a campo. 
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A variável VOL é uma variável dependente, ou seja, é produto matemático da 
relação DAP e ALT, sendo que, do ponto de vista genético de seleção dentro do 
melhoramento, esta característica tem importância fundamental. Por representar a 
produtividade das progênies, deve-se obter estimativas de volume dentro dos níveis 
aceitáveis e coordenar as informações com as variáveis independentes. 
A significância dos efeitos genotípicos foi avaliada pela análise de deviance 
(TABELA 7). Foi observada significância para os efeitos de progênies a 1% de 
probabilidade para as variáveis DAP, ALT e VOL para os seis e 10 anos, sendo que 
aos 20 anos apenas para ALT não foi significativa. O efeito de parcela foi significativo 
para todos os caracteres avaliados indicando que há diferenças dentro das parcelas 
aos seis anos, e para ALT aos 10 e 20 anos. Esses resultados revelam existência de 
variabilidade entre progênies para essas características, permitindo sucesso na 
resposta com a seleção. Aos 20 anos, p efeito não significativo para ALT pode estar 
ocorrendo devido não haver competição para esta característica. 
 
TABELA 7. ANÁLISE DE DEVIANCE PARA AS 
CARACTERÍSTICAS DAP (cm), ALTURA (m), VOLUME (m³) 
EM TESTE DE PROGÊNIES DE P. taeda AOS SEIS, 10 E 20 
ANOS DE IDADE. 
Idade (anos) Variável 
LTR  
Progênies Parcelas 
 DAP 33,58** 10,31** 
Seis ALT 27,07** 193,79** 
  VOL 14,71** 47,41** 
 DAP 68,23** 2,18ns 
Dez ALT 45,22** 59,57** 
  VOL 58,02** 0,71ns 
 DAP 28,58** 0,11ns 
Vinte ALT 1,24ns 29,06** 
  VOL 24,48** 0,26ns 
Fonte: o autor (2019). 
Nota: LTR: Teste da razão da verossimilhança; ** significativo a 
1% pelo teste do qui-quadrado com 1 grau de liberdade; * 
significativo a 5% pelo teste do qui-quadrado com 1 grau de 
liberdade e ns não significativo. 
 
Segundo Sturion e Resende (2010) a seleção pode ser realizada em vários 
níveis: entre populações, dentro de populações e simultaneamente entre e dentro de 
populações, combinando os valores genéticos de populações e de indivíduos dentro 
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de populações. A melhor estratégia depende do valor de cada população para as 
variáveis de interesse. 
Com base na estimativa de parâmetros genéticos para as três variáveis de 
crescimento avaliados (diâmetro a altura do peito, altura e volume) e com base na 
análise de deviance, pode-se observar que a altura não apresenta variabilidade nas 
progênies, sendo inviável a seleção genética por esta característica. Já DAP e VOL, 
se mostram como variáveis potenciais para a seleção genética de indivíduos. 
As correlações genéticas são resultantes principalmente ao pleiotropismo e 
às ligações gênicas em desequilíbrio. O pleiotropismo é o fenômeno pelo qual um 
gene afeta simultaneamente duas ou mais características de forma que, se estiver os 
alelos segregam, ocorre variação simultânea nas características envolvidas. O 
desequilíbrio de ligação gênica é causa transitória da correlação e poderá ser alterado 
em gerações avançadas por quebra nos conjuntos gênicos por permutas (CRUZ, 
2012). 
Segundo Falconer (1989) uma das importâncias do estudo das correlações 
entre caracteres é a quantificação das alterações que ocorrem em outros caracteres, 
quando a seleção é praticada em uma determinada característica. De acordo com 
Resende (2015) os coeficientes de correlação podem ser classificados de acordo com 
sua magnitude, sendo que de 0,0 a 0,33 são consideradas baixas, de 0,34 a 0,66 são 
consideradas médias e de 0,67 a 1,0 são de alta magnitude. 
Avaliando as correlações genéticas aditivas (TABELA 8), a correlação entre 
as variáveis DAP e VOL apresentam-se com alta magnitude nas diferentes idades e 
a maior correlação (0,98) entre as variáveis na idade de 10 anos. As correlações 
genéticas entre DAP e ALT apresentam valores menores, sendo a menor correlação 
encontrada aos 20 anos (0,54) e todos os valores apresentaram média magnitude. Já 
para ALT e VOL a maior correlação foi aos 10 anos (0,76) e é importante salientar que 
nessa idade foram observados os maiores valores de correlações entre as variáveis 
e suas combinações, observando-se alta magnitude entre as variáveis (RESENDE, 
2015).  
Correlações altas entre características de crescimento também foram 
encontradas por Paludzyszyn Filho et al., (2002) e por Martinez et al., (2012) em P. 
taeda. Segundo Xiang et al, (2003) o DAP e o volume em P. taeda, apresentaram 




TABELA 8. CORRELAÇÕES GENÉTICAS ENTRE AS 
VARIÁVEIS DAP (cm), ALTURA (m) e VOLUME (m³) DE UM 
TESTE DE PROGÊNIES DE P. taeda, EM DIFERENTES IDADES 
LOCALIZADO EM RIO NEGRINHO, ESTADO DE SANTA 
CATARINA. 
  Idade (anos) 
Variáveis Seis Dez Vinte 
DAP X ALT 0,61 0,73 0,54 
DAP X VOL 0,92 0,98 0,91 
ALT X VOL 0,75 0,76 0,68 
Fonte: o autor (2019). 
 
A seleção de árvores superiores em diferentes idades é um aspecto 
importante a ser considerado em programas de melhoramento genético. A seleção 
precoce é uma forma de seleção indireta, em que caracteres em idades prévias à de 
rotação são utilizados como preditores de caracteres economicamente importantes na 
idade de rotação (FONSECA et al., 2010; PIRES et al., 2011). 
A adoção da seleção precoce tem visado principalmente a redução da 
duração do ciclo de melhoramento diminuindo o tempo requerido para a avaliação e 
seleção, maximizando os ganhos genéticos por unidade de tempo (ano). Caracteres 
avaliados em idades prévias à de rotação final da espécie desejada são utilizados 
como preditores de caracteres economicamente importantes.  
Para P. taeda determinar a correlação genética entre idade juvenil e idade 
adulta é importante para seleção em menor período em anos. Levando-se em 
consideração o ciclo de rotação do P. taeda, onde comercialmente temos ciclos 
variando entre 14 e 22 anos, diminuir o tempo requerido para a avaliação e seleção 
maximizando os ganhos genéticos por unidade de tempo (ano), é uma necessidade 
dentro dos programas de melhoramento genético de espécies de ciclos longos. 
Pelas informações dos componentes de variância, parâmetros genéticos e 
correlação genética entre DAP, ALT e VOL, é importante verificar a correlação entre 
idades da característica DAP devido sua preponderância. Na tabela 8, podemos 
observar que aos 20 anos temos uma correlação de média magnitude com seis e 10 
anos. Entre 10 anos (idade juvenil) e 20 anos (idade adulta) observa-se uma maior 
magnitude, entre 10 e seis anos a correlação também foi superior, mas em menor 





TABELA 8. CORRELAÇÃO GENÉTICA ENTRE IDADES PARA A 
VARIÁVEL DAP EM PROGÊNIES DE P. taeda, EM TESTE DE 
PROGÊNIES LOCALIZADOS NO MUNICÍPIO DE RIO 
NEGRINHO, ESTADO DE SANTA CATARINA. 
  DAP6 DAP10 DAP20 
DAP6 1   
DAP10 0,60 1  
DAP20 0,39 0,64 1 
Fonte: o autor (2018). 
 
As correlações em idades precoces e tardias sugerem que diferentes 
mecanismos fisiológicos estão envolvidos em distintos estágios de desenvolvimento, 
o que pode ser atribuído à diferentes genes e mecanismos de expressão. No entanto, 
a expressão desses genes vai se estabilizando ao longo dos anos, o que é revelado 
pela alta correlação entre idades de meia rotação com idades de rotação (DIAS et al., 
2016). Independentemente da idade indicada para colheita (6, 10 ou 20 anos) a 
correlação entre as idades foi decrescente, com menores valores quando a seleção 
realizada em idades juvenis. 
Dias et al., (2016) trabalhando com três idades (1, 3 e 4 anos) de P. taeda 
propagados via embriogênese somática, observaram que as menores correlações 
entre variáveis de crescimento (DAP, ALT e VOL) foram entre a menor e a maior idade 
de avaliação. Isso também foi observado no presente trabalho com avaliação ao longo 
do ciclo de rotação, possivelmente, esse comportamento seja um padrão onde, a 
menor idade apresenta menores correlações com as avaliações finais. 
A fenotipagem da população de estudo em rotação média ou posterior, como 
realizada no melhoramento tradicional de árvores (WHITE et al., 2007) é necessária 
para uma previsão precisa do desempenho de crescimento. Os resultados refletem as 
mudanças fisiológicas significativas que ocorrem na transição das coníferas do 
estágio juvenil para o estágio maduro, que se traduzem em diferenças notáveis nas 
taxas de crescimento e outras propriedades (RESENDE JR et al.; 2012). No teste de 
progênies avaliado no presente trabalho, a idade de 10 anos é a ideal para seleção 
precoce com predição dos melhores indivíduos ao final do ciclo de rotação.  
Gwaze et al., (2001) também observaram a eficiência da seleção precoce em 
relação a seleção tardia para os parâmetros genéticos de diâmetro a altura do peito, 
altura e densidade da madeira. Analisando quatro ensaios genéticos de P. taeda em 
Arkansas avaliados nas idades de 5, 10, 15, 20 e 25 anos, os pesquisadores 
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concluíram que a seleção nas idades jovens foi eficiente e a correlação genética entre 
as idades para o diâmetro a altura do peito foi maior que 0,89 entre as idades de 10 a 
20 anos, permitindo recomendações genéticas com excelente acurácia em uma 
década de antecedência. 
Jansson et al., (2003) buscando a melhor idade para seleção de P. sylvestryis 
detectaram que a melhor resposta seletiva é entre 13 e 17 anos. Já para P. abies, a 
melhor idade para seleção é de 17 anos podendo ser reduzida até aos 13 anos, com 
predição dos melhores indivíduos e com alta acurácia dos dados (ISIK et al., 2010). 
É importante destacar que dentro dos programas de melhoramento genético 
de P. taeda os ciclos específicos de corte final ocorrem aproximadamente aos 14 e 20 
anos de idade. Por serem ciclos longos, o avanço do programa de melhoramento 
subsidiado por uma seleção precoce deve levar em conta os ganhos genéticos e a 
melhor idade para maximização da produtividade e consequente retorno financeiro ao 
silvicultor (TABELA 9). 
 
TABELA 9. GANHOS GENÉTICOS E TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL COM 
DIFERENTES INTENSIDADES DE SELEÇÃO PARA TRÊS IDADES DE UM TESTE DE 
PROGÊNIES DE P. taeda NO ESTADO DE SANTA CATARINA, MUNICÍPIO DE RIO 
NEGRINHO, PARA FORMAÇÃO DE POMARES CLONAIS DE SEMENTES VIA DIÂMETRO A 
ALTURA DO PEITO (DAP). 
    Intensidade de Seleção 








NF 65 104 130 195 260 390 525 
NE 43 62 70 90 108 144 172 
μ Pop. Sel. 20,63 20,53 20,46 20,31 20,2 20,04 19,9 









NF 73 116 145 218 290   
NE 50 68 79 103 126   
μ Pop. Sel. 26,5 26,22 26,08 25,78 25,56   









NF 55 87 109     
NE 20 34 43     
μ Pop. Sel. 31,95 31,66 31,5     
G% 11,68 10,65 10,1     
Fonte: o autor (2018). 
Nota: NF: número de indivíduos NE: tamanho efetivo populacional; μ Pop. Sel.: média da 




Nas simulações apresentadas na TABELA 7 são para verificação dos ganhos 
obtidos com diferentes idades e intensidades de seleção. Quanto maior a intensidade 
de seleção, menor o tamanho efetivo populacional que estará relacionado com a 
representatividade genética da população. O tamanho efetivo populacional deve ser 
considerado de modo a delimitar um valor mínimo de seleção para evitar a erosão 
genética e gargalo seletivo da população. Dvorak (2012) considera que um tamanho 
efetivo populacional de 30 é suficiente para conservar a maioria dos alelos que 
ocorrem em uma frequência de 5%, em populações de Pinus. 
Verificando os ganhos genéticos no tempo (Gs%/t) para as maiores 
intensidades de seleção, aos seis anos temos um ganho de 1,82%/ano, aos 10 anos 
temos 1,83%/ano e aos 20 anos temos 0,58%/ano. Em idades juvenis, temos os 
maiores ganhos genéticos por unidade de tempo mas para identificar o melhor período 
para execução da seleção de material genético deve-se verificar os fatores 
econômicos relacionados a atividade silvicultura e seu retorno ao silvicultor. 
Pensando em estratégias que contemplem o ganho em produtividade, a 
intensidade de seleção foi o parâmetro utilizado na execução da seleção para garantir 
variabilidade genética e novos ciclos de seleção dentro da população. Para formação 
de pomares que atendam as demandas do silvicultor e para comercialização de 
sementes, pode-se utilizar diferentes estratégias como, por exemplo, restrição de 
indivíduos por família, assim garante-se uma base genética que suporte sucessivos 
ciclos seletivos.  
Aos seis anos de idade, o maior ganho é relacionado à maior intensidade de 
seleção e ao menor tamanho efetivo populacional. A variação do ganho genético 
(maior intensidade/menor intensidade) foi de 62,5% com um tamanho efetivo 
populacional de ampla magnitude. Paludzyszyn Filho et al., (2002), Martinez et al., 
(2012) e Dias et al., (2016) selecionaram materiais genéticos em idades próximas, 
mas sem avaliar o desenvolvimento da população ao longo do ciclo de rotação. A 
seleção em idade juvenil é possível e representa ganhos em relação ao teste, mas é 
importante ressaltar que, quando comparado ao ciclo de rotação da espécie, essa 
seleção não se torna efetiva pois os indivíduos selecionados nas idades iniciais não 





GRÁFICO 1. COMPARATIVO ENTRE AS DIFERENTES INTENSIDADES DE 
SELEÇÃO AOS SEIS E 20 ANOS PARA INTENSIDADE DE 5% EM TESTE DE 
PROGÊNIES DE P. taeda. 
 
Fonte: o autor (2019). 
Nota: Em azul, 1 – Intensidade de seleção de 5% aos 6 anos, 2 - Intensidade de 
seleção de 8% aos 6 anos, 3 - Intensidade de seleção de 10% aos 6 anos, 4 -
Intensidade de seleção de 15% aos 6 anos, 5 - Intensidade de seleção de 20% 
aos 6 anos, 6 - Intensidade de seleção de 30% aos 6 anos e 7 - Intensidade de 
seleção de 45% aos 6 anos Em laranja, Intensidade de seleção de 5% aos 20 
anos. 
 
Mesmo utilizando-se altas intensidades de seleção (30% e 45%) a 
correspondência máxima é de 67,21% entre indivíduos, sendo necessário muitos 
indivíduos para alcançar um ganho na população selecionada, de 7,58%. De acordo 
com Giordani et al., (2012) uma abordagem mais sólida para o ganho genético com 
seleção se refere à proporção dos indivíduos ou famílias selecionadas em 
determinado caráter e ano, que se manterá entre os selecionados quando esta 
seleção for feita tendo como base o mesmo ou outro caráter em anos subsequentes. 
A idade de avaliação da metade do ciclo de rotação (10 anos) merece 
destaque por representar a melhor idade para realizar a seleção precoce, pois confere 
confiabilidade e acurácia da seleção dos melhores indivíduos. Comparando as 
diferentes intensidades de seleção utilizadas (5%, 8%, 10%, 15% e 20%) com a maior 
intensidade de seleção (5%) aos 20 anos, podemos verificar a correspondência entre 




Se aos seis anos é necessária uma intensidade de 30% para correspondência 
de 67% de indivíduos, aos 10 anos com uma intensidade de 8% assegura-se um 
ganho de aproximadamente 9,5% maior em relação a primeira avaliação. 
 
GRÁFICO 2. COMPARATIVO ENTRE AS DIFERENTES INTENSIDADES DE 
SELEÇÃO AOS 10 ANOS E 20 ANOS PARA INTENSIDADE DE 5% EM TESTE 
DE PROGÊNIES DE P. taeda. 
 
Fonte: o autor (2019). 
Nota: Em azul, 1 – Intensidade de seleção de 5% aos 10 anos, 2 - Intensidade de 
seleção de 8% aos 10 anos, Intensidade de seleção de 10% aos 10 anos, 
Intensidade de seleção de 15% aos 10 anos e Intensidade de seleção de 20% aos 




A estimativa de parâmetros genéticos para as três idades (seis, 10 e 20 
anos) demonstra que aos 10 anos obtém-se as melhores estimativas com altas 
acurácias para as três variáveis. A correlação genética é alta entre as três 
variáveis. Na idade de 10 anos as correlações entre idade juvenil e adulta têm 
maior magnitude. A seleção precoce realizada na metade do ciclo (10 anos) 
apresenta eficiência seletiva de progênies na predição dos ganhos em relação 
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5 SELEÇÃO GENÉTICA DE Pinus taeda L, PARA DIÂMETRO A ALTURA DO 




Determinar a melhor forma de seleção e ganhos genéticos está diretamente 
relacionada com as estimativas de parâmetros genéticos e correlação genética entre 
variáveis. Assim, o objetivo foi determinar parâmetros genéticos para a variável 
diâmetro à altura do peito (DAP) e densidade básica da madeira, sua correlação 
genética e estimar ganhos genéticos através de diferentes índices de seleção. O teste 
foi implantado em 1997 com 120 progênies em delineamento de blocos casualizados, 
com cinco repetições, parcelas lineares de cinco plantas e espaçamento 2,5m x 2,5m. 
Aos 20 anos foi realizada mensuração do DAP (cm) de todos os indivíduos do teste e 
retiradas baguetas de indivíduos pré-selecionados. As estimativas de componentes 
de variância, parâmetros genéticos, correlação genética entre variáveis foram 
efetuados utilizando o software Selegen REML/BLUP® e foram estimados ganhos 
genéticos através dos índices de seleção por diferentes estratégias (individual, entre 
e entre e dentro): Multiplicativo, Soma de Postos, Índice Clássico de Smith e Hazel e 
Níveis Independentes. As estimativas dos parâmetros genéticos demonstraram 
variabilidade baixa para densidade básica e moderada para DAP. Para as duas 
variáveis foi observada correlação genética negativa. A seleção através de índices de 
seleção pelos métodos BLUP e BLUP HET foram semelhantes, sendo que o índice 
Clássico de Smith e Hazel priorizou os ganhos para densidade básica em detrimento  
do DAP, o índice multiplicativo maximizou os ganhos para DAP e o de soma de postos 
demonstrou ganhos mais homogêneos para as variáveis assim como os níveis 
independentes. A melhor estratégia de seleção, é com a utilização do índice de soma 
de postos e níveis independentes, devido apresentarem melhor distribuição de ganhos 
para ambas as variáveis.  
 
Palavras-chave: parâmetros genéticos. correlação genética. seleção individual. 






GENETIC SELECTION OF Pinus taeda L, DIAMETER CHEST HEIGHT AND 




To determine the best selection and genetic gains is directly related to the estimates 
of genetic parameters and genetic correlation between variables. Thus, the objective 
was to determine genetic parameters for the variable diameter breast height (DBH) 
and basic wood density, its genetic correlation and to estimate genetic gains through 
different selection índices. The test was implemented in 1997 with 120 progenies in a 
randomized block design with five replications, linear plots of five plants and 2,5m x 
2,5m spacing. At the age of 20, DBH measurement (cm) was performed for all test 
subjects and baggage was removed from pre-selected individuals. Estimates of 
variance components, genetic parameters, genetic correlation between variables were 
made using Selegen REML / BLUP® software and genetic gains were estimated 
through selection indices by different strategies (individual, between and between and 
within): Multiplicative, Sum Posts, Smith and Hazel Classic Index, and Independent 
Levels, Estimates of genetic parameters showed low variability for basic and moderate 
density for DBH. For both variables, a negative genetic correlation was observed, 
Selection through selection indices by the BLUP and BLUP HET methods were similar, 
with the Smith and Hazel Classic index prioritizing gains over basic density over DBH, 
the multiplicative index maximizing gains for DBH and sum of posts, demonstrated 
more homogeneous gains for the variables as well as the independent levels. The best 
selection strategy is to use the rank sum index and independent levels, because they 
have a better distribution of earnings for both variables. 
  
 
Keywords: genetic parameters. genetic correlation. individual selection. selection 








Nos programas de melhoramento genético é necessária a utilização de 
metodologias específicas para avaliação de características desejadas que 
apresentem parâmetros genéticos, como herdabilidade e acurácia, adequados e 
passíveis de seleção. Portanto, uma alternativa para seleção de plantas perenes, é a 
utilização de valores genéticos preditos pela metodologia REML/BLUP (máxima 
verossimilhança restrita/melhor predição linear não viciada). 
O aumento da produtividade florestal tem sido o grande norteador dos 
programas de melhoramento de Pinus, sendo que a melhoria das propriedades 
tecnológicas da madeira é uma necessidade para inserção no processo de seleção. 
Tanto produtividade quanto a qualidade da madeira contribuem para a redução de 
custos operacionais, para a melhoria da performance da matéria-prima no processo 
industrial, bem como para a adequação dessa matéria-prima à fabricação de produtos 
de alta qualidade para diferentes segmentos de mercado (FONSECA et al., 2010). 
A maioria dos caracteres tecnológicos ainda não foi considerada em 
programas de melhoramento genético, exceto a densidade básica. Esse caráter tem 
importância fundamental, uma vez que é determinante para adequar o uso da madeira 
para as diferentes finalidades, motivo pelo qual ele vem sendo submetido ao 
melhoramento genético em muitos programas (SANTOS et al., 2003). O 
melhoramento e o manejo florestal são cruciais para o aumento da qualidade da 
madeira para fins de desdobro (SANTOS et al., 2003). 
Para atender o nicho de mercado para madeira sólida, as estratégias de 
melhoramento para Pinus taeda devem visar produtividade e qualidade da madeira. 
Dentre as características relacionadas à produtividade, o DAP é a variável mais 
utilizada para fins de seleção. Em P. taeda a herdabilidade é de magnitude moderada 
a elevada para caracteres ligados ao crescimento (ISHIBASHI et al., 2017; 
COUTINHO et al., 2017; MARTINEZ et al., 2012); já para densidade básica da 
madeira, varia de baixa a elevada (WILLIAMS; MEGRAW, 1994), A correlação 
genética entre diâmetro e densidade é negativa (LOO et al., 1984; GWAZE et al., 
2001) a moderadamente positiva (WILLIAMS; MEGRAW, 1994). 
O uso de índices de seleção para múltiplos caracteres possibilita a obtenção 
de genótipos mais produtivos e adaptados, pela reunião de diversos atributos 
favoráveis (KRAUSE et al., 2012). De forma geral, um índice de seleção deve permitir 
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a classificação correta dos genótipos e considerar diversos caracteres 
simultaneamente (CRUZ et al., 2014). Para realizar-se a prática da seleção, torna-se 
necessário escolher os métodos que dependeram das magnitudes e dos sentidos dos 
ganhos genéticos preditos e da facilidade de aplicação para maximizar ganhos de 
características sem correlação genética, é um desafio ao melhoramento genético de 
P. taeda. 
Nossa hipótese de estudo é que, se diâmetro a altura do peito não tem 
correlação genética com a densidade básica, então através de índices de seleção 
simultânea haverá ganhos genéticos para ambas as características. Sendo assim, o 
objetivo foi definir estratégias de seleção genética em Pinus taeda L. para diâmetro à 
altura do peito e densidade básica da madeira. 
 
5.2 MATERIAL E MÉTODOS 
 
5.2.1 Área experimental e material genético 
 
O teste está localizado no município Rio Negrinho, no Estado de Santa 
Catarina, em região de Planalto Norte. O clima é classificado como Cfb segundo 
Köppen, subtropical úmido com verão ameno, sem estação seca e com geadas 
severas frequente (ALVARES et al., 2013). A temperatura média anual varia de 15,5º 
C a 17,0º C. No mês mais quente (janeiro), a temperatura média oscila de 20º C a 22º 
C e no mês de julho (mês mais frio), a temperatura média varia de 12º C a 14º C 
(BOGNOLA et al., 2008). Sendo que, o tipo de solo é cambissolo húmico alumínico 
típico (EMBRAPA, 2006). 
O teste de progênies foi instalado com delineamento em blocos ao acaso com 
120 progênies, com cinco repetições e parcelas lineares com 5 plantas no 
espaçamento de 2,5 m x 2,5 m. O material genético utilizado é proveniente de um 
Pomar Clonal (rametes) e o teste (sementes) instalado em 1997 com 19 procedências 
da Flórida, 41 de Geórgia, 27 de Louisiana e 28 de Zimbabwe, além de cinco 
testemunhas comerciais. Aos 20 anos foi efetuada a mensuração direta da variável 
diâmetro à altura do peito (DAP, cm). Para aumentar a acurácia e mitigar os efeitos 
das árvores vizinhas mortas, foi realizado a correção da variável através do índice de 
falhas modificado (IFMOD). 




em que:  
NFL: número de falha na linha;  
NFC: número de falha na coluna;  
NFD: número de falha na diagonal;  
EL: espaçamento na linha; e  
EC: espaçamento na coluna. 
Por meio do software SELEGEN – REML/BLUP® através do modelo 131 
foram efetuadas as correções da variável DAP, Em que y é o vetor de dados, r é o 
vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) somados à média geral, a é o 
vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatórios), p é o 
vetor dos efeitos de parcela (assumidos como aleatórios), ε é o vetor de erros ou 
resíduos (aleatórios) (RESENDE, 2007). 
ݕ = ܺݎ + ߚܥ݋ݒ + ܼܽ +  ܹ݌ +  ߝ 
 
 Aos vinte anos, após a correção da variável DAP através do uso de 
covariável, nos indivíduos com valor genético aditivo com possibilidade de ganho, 
foram coletadas baguetas no DAP, para determinação da densidade básica da 
madeira. As amostras foram acondicionadas em sacos plásticos com a identificação 
e foram acondicionadas após a coleta, em tubos de ensaio com água destilada por 30 
dias para obtenção de peso úmido saturado. Após, foram secas em estufa a 103°± 2° 
C por sete dias para verificar o peso seco de cada amostra. A densidade básica foi 
determinada através do método de teor máximo de água para pequenas amostras 
(SMITH, 1954): 





em que:  
Db: densidade básica;  
Pu: peso úmido saturado;  
Ps: peso seco, e  
S.M.: constante da substância madeira para coníferas (0,346). 
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 Foi testada a homogeneidade das variâncias residuais para as duas 
variáveis. 
 
5.2.2. Estimativa de parâmetros genéticos  
 
As análises genéticas dos testes de progênies foram efetuadas com o auxílio 
do software SELEGEN – REML/BLUP®. Para seleção de indivíduos e genitores em 
progênies de meios irmãos no delineamento utilizado foi utilizado o modelo estatístico 
1 (RESENDE, 2016): 
y = Xr + Za + Wp + e 
em que: 
y: vetor de dados; 
r: vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) somados à média 
geral; 
a: vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como 
aleatórios); 
p: vetor dos efeitos de parcela, e é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios),  
X, Z e W: matrizes de incidência para os referidos efeitos. 
 
Distribuição e estruturas de médias e variâncias (RESENDE, 2000): 
 
ݕ|ܾ, ܸ ~ ܰ (ܾܺ, ܸ) 
ܽ|ܣ, ߪ௔ଶ ~ ܰ (0, ܣߪ௔ଶ) 
ܿ|ߪ௖ଶ ~ ܰ (0, ܫߪ௖ଶ) 
݁|ߪ௘ଶ ~ ܰ (0, ܫߪ௘ଶ) 

















቏ =  ൦
ܸ ܼܩ ܹܥ ܴ
ܩܼ′ ܩ 0 0
ܥܹ′ 0 ܥ 0
ܴ 0 0 ܴ
൪         , em que: 
 
ܩ = ܣ ߪ௔ଶ 
ܴ = ܫ ߪ௖ଶ 
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ܥ = ܫ ߪ௘ଶ 
ܸ = ܼܣ ߪ௔ଶܼᇱ + ܹܫߪ௖ଶܹᇱ + ܫߪ௘ଶ = ܼܩܼᇱ + ܹܥܹᇱ + ܴ  
 




ܼ′ܺ ܼᇱܼ +  ܣିଵߣଵ ܼ′ܹ









቏          , em que: 
 
ߣଵ =  
ߪ௘ଶ
ߪ௔ଶ
=  1 −  ℎ
ଶ −  ܿଶ
ℎଶ  ;  ߣଶ =  
ߪ௘ଶ
ߪ௖ଶ
=  1 −  ℎ
ଶ − ܿଶ
ܿଶ   
 
ℎଶ =  ߪ௔
ଶ
ߪ௔ଶ +  ߪ௖ଶ +  ߪ௘ଶ
∶ ℎ݁ݎܾ݈݀ܽ݅݅݀ܽ݀݁ ݅݊݀݅ݒ݅݀ݑ݈ܽ ݊݋ ݏ݁݊ݐ݅݀݋ ݎ݁ݏݐݎ݅ݐ݋ ݊݋ ܾ݈݋ܿ݋; 
 
ܿଶ =  ߪ௖
ଶ
ߪ௔ଶ +  ߪ௖ଶ + ߪ௘ଶ
∶ ܿ݋ݎݎ݈݁ܽçã݋ ݀݁ݒ݅݀ܽ ܽ݋ ܾܽ݉݅݁݊ݐ݁ ܿ݋݉ݑ݉ ݀ܽ ݌ܽݎ݈ܿ݁ܽ; 
ߪ௔ଶ = ݒܽݎ݅â݊ܿ݅ܽ ݃݁݊éݐ݅ܿܽ ܽ݀݅ݐ݅ݒܽ; 
ߪ௖ଶ = ݒܽݎ݅â݊ܿ݅ܽ ݁݊ݐݎ݁ ݌ܽݎ݈ܿ݁ܽݏ; 




ଶ ∶ ݒܽݎ݅â݊ܿ݅ܽ ݀݁ ݌ݎ݋݃ê݊݅݁ݏ ݀݁ ݌݋݈݅݊݅ݖܽçã݋ ܾܽ݁ݎݐܽ;  
ܣ = ݉ܽݐݎ݅ݖ ݀݁ ܿ݋ݎݎ݈݁ܽçã݋ ݃݁݊éݐ݅ܿܽ ܽ݀݅ݐ݅ݒܽ ݁݊ݐݎ݁ ݅݊݀݅ݒí݀ݑ݋ݏ ݁݉ ܽݒ݈ܽ݅ܽçã݋; 
ܫ = ݉ܽݐݎ݅ݖ ݅݀݁݊ݐ݅݀ܽ݀݁; 
Os coeficientes de variação dentro de progênies, coeficiente de variação 
genética, coeficiente de variação experimental, coeficiente de variação relativo foram 
estimados a partir das seguintes expressões: 
 
ܥ ௔ܸ =  
ඥߪොௗଶ
̅ݔ  ×  100: ܿ݋݂݁݅ܿ݅݁݊ݐ݁ ݀݁ ݒܽݎ݅ܽçã݋ ݀݁݊ݐݎ݋ ݀݁ ݌ݎ݋݃ê݊݅݁ݏ; 
ܥ ௚ܸ =  
ඥߪො௚ଶ
̅ݔ  ×  100: ܿ݋݂݁݅ܿ݅݁݊ݐ݁ ݀݁ ݒܽݎ݅ܽçã݋ ݃݁݊éݐ݅ܿܽ; 
ܥ ௘ܸ =  
ඥߪො௘ଶ
̅ݔ  ×  100: ܿ݋݂݁݅ܿ݅݁݊ݐ݁ ݀݁ ݒܽݎ݅ܽçã݋ ݁ݔ݌݁ݎ݅݉݁݊ݐ݈ܽ; 
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ܥ ௥ܸ =  
ܥ ௚ܸ
ܥ ௘ܸതതതതത
 ×  100: ܿ݋݂݁݅ܿ݅݁݊ݐ݁ ݀݁ ݒܽݎ݅ܽçã݋ ݎ݈݁ܽݐ݅ݒ݋. 
 
Neste modelo, os componentes de média (BLUP individual) resultam na 
classificação individual e por progênies, de acordo com os valores genéticos aditivos 
preditos para dados balanceados. Quando observado que o conjunto de dados não é 
balanceado (heterogeneidade das variâncias), as estimativas podem ser tomadas 
através do BLUP HET. Para verificar as diferenças das estimativas foram comparados 
BLUP com BLUP HET para efeitos seletivos. Este modelo resulta, também, nos 
seguintes componentes de variância (REML individual) (RESENDE, 2007): 
σ²a: variância genética aditiva;  
σ²parc: variância ambiental entre parcelas;  
σ²e: variância residual dentro de parcelas (ambiental + genética não aditiva);  
σ²f: variância fenotípica individual;  
h²a: herdabilidade individual no sentido restrito no bloco (efeitos aditivos);  
h²aj: herdabilidade individual no sentido restrito, ajustada para os efeitos de 
parcela;  
c²parc: coeficiente de determinação dos efeitos de parcela;  
h²mp: herdabilidade da média de progênie;  
Acprog: acurácia da seleção de progênies e genitores; 
 h²ad: herdabilidade aditiva dentro da parcela;  
CVgi%: coeficiente de variação genética aditiva individual;  
CVgp%: coeficiente de variação genotípica entre progênies;  
CVe%: coeficiente de variação residual;  
CVr: coeficiente de variação relativa (CVgp/CVe);  
PEV: variância do erro de predição dos valores genotípicos de progênie;  
SEP: desvio padrão do valor genotípico predito de progênie. 
 
5.2.3 Análise de deviance 
 
Para testar a significância dos efeitos aleatórios do modelo, realizou-se a 
análise de deviance (ANADEV) empregando-se o teste da razão da máxima 
verossimilhança (LTR), cuja significância foi avaliada pelo teste qui-quadrado com um 
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grau de liberdade. O LTR substitui a ANOVA e o teste F da análise de variância nos 
casos de modelos com dados desbalanceados (RESENDE, 2016). 
 
5.2.4 Correlações genéticas entre diâmetro e densidade básica da madeira 
 
Foram efetuadas correlações genéticas para as variáveis DAP e DB com 
finalidade de nortear as estratégias de melhoramento. As correlações foram 
estimadas conforme descrito abaixo por Pires et al., (2011). Para a análise foi 
empregado o modelo 1 do programa SELEGEN REML/BLUP. 
As análises de correlações genéticas, realizada para caracteres de 
crescimento e qualidade da madeira (DAP e DB), foram baseadas na seguinte 
expressão: 
 
ݎܽ(ݔ, ݕ) = ܥܱܸܽ(ݔ, ݕ) ߪܽݔߪܽݕ  
  
em que: 
ݎܽ(ݔݕ): correlação genética aditiva entre caracteres x e y; 
ܥܱܸ: covariância genética aditiva entre os caracteres x e y; 
ߪܽݔ: desvio padrão genético aditivo para o caráter x, e; 
ߪܽݕ: desvio padrão genético aditivo para o caráter y. 
 
5,2,5 Seleção simultânea de várias características  
  
Além da seleção direta e indireta, foram empregados três métodos de seleção 
simultânea para as variáveis DAP e DB. Foi realizada para seleção individual, entre 
famílias e entre e dentro de famílias, para BLUP e BLUP HET. 
 
a) Índice multiplicativo (IM)  
Os valores genéticos de cada variável foram multiplicados para formação do 
índice de seleção multiplicativo (IM). 
 
b) Índice com base em soma de postos (MM)  
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O índice proposto por Mulamba e Mock (1978) classifica os genótipos em 
relação a cada um dos caracteres, em ordem favorável ao melhoramento, e somadas 
às ordens de cada material, referente a cada caractere, resultando no índice de 
seleção (CRUZ et al., 2014).  Os indivíduos foram classificados pelo seu valor genético 
individual. 
 
c) Índice clássico de Smith e Hazel (IH) 
O índice clássico de Smith e Hazel considera as covariâncias genéticas e 
fenotípicas entre os n caracteres e um peso econômico para cada caráter. O índice é 
dado por meio do somatório de n variáveis, ponderadas por seus respectivos 
coeficientes b, em que I é o índice calculado para cada progênie da população-base; 
b é o coeficiente de ponderação do índice e y o valor fenotípico do caráter (PIRES et 
al., 2011).  
  
ܫ = ∑ ܾ݅ ݔ ݕ݅ ݊ ݅=1                   
  
Para estimação do índice de seleção de cada progênie, é necessária a 
estimação do vetor b, o qual é obtido de forma que a correlação entre I e H seja 
maximizada, em que b coeficiente de ponderação do índice; G é a matriz de variâncias 
e covariâncias genéticas entre os caracteres e P-1 é a inversa da matriz de variâncias 
e covariâncias fenotípicas entre os caracteres (CRUZ et al., 2014). 
  
ܾ = ܲ−1 ݔ ܩ ݔ ݓ             
  
O peso econômico (w) adotado foi o método de igual ênfase, calculado com o 
inverso do desvio padrão fenotípico de cada caráter.  
 
d) Níveis independentes (NI) 
No método de níveis independentes de eliminação, foram selecionados 60 
melhores indivíduos com valores genéticos individuais para DAP e após realizou-se a 
seleção dos melhores indivíduos também pelo valor genético aditivo para DB. 
 




Para cálculo do tamanho efetivo populacional foi utilizado a expressão para 
seleção em populações experimentais monóicas alógamas com variados números de 
indivíduos selecionados por família de meios irmãos, onde Nf é o número de famílias 





௄௙ାଷ , em que: 
 
Ne = Tamanho efetivo populacional; 
Nf = Número de famílias selecionadas; e 
Kf= número de indivíduos selecionados por família. 
 
5.2.7  Ganho genético  
  
O cálculo do ganho genético foi efetuado conforme a equação: 
ܩ% =  (ܽ௦തതത) μത⁄  ) ݔ 100, em que: 
 ܽ௦തതത  = Média do valor genético dos indivíduos selecionados e,  
 μ = Média do teste.  
 
5.2.8 Coeficiente de coincidência de Cohen (K)  
  
Para verificar a concordância entre os indivíduos selecionados em cada 
método de seleção foi utilizado o Coeficiente de coincidência de Cohen (K), calculado 
conforme equação 10, em que No é o número de concordâncias observadas, N ܽ é o 
número de concordâncias esperadas ao acaso e Np o número de pares de dados 
(RESENDE, 2015). Para Nܽ foi considerado a intensidade de seleção.  
  
݇ =  
 [ே௢ ି ே௔] 
[ே௣ ି ே௔]  
5.2.9 Divergência genética  
  
Os valores da distância estatística de Mahalanobis em nível genotípico e a 
realização dos agrupamentos pelo método de Tocher foram obtidos por meio do 
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modelo estatístico 104 do software SELEGEN REML/BLUP® (RESENDE, 2007). A 
distância generalizada de Mahalanobis considera as correlações entre as variáveis e 
é invariante aos efeitos de escala de medição dos caracteres. A técnica de 
agrupamento de Tocher adota o critério de que a média das medidas de distâncias 
dentro de cada grupo deve ser menor que as distâncias médias entre grupos 
(RESENDE, 2007). 
 
5.3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
De acordo com a estimativa de parâmetros genéticos e componentes de 
variância para as variáveis a σ²a (variância genética aditiva) apresentou-se ser alta 
para produtividade e baixos para a densidade básica (DB) (TABELA 11). Ou seja, para 
a densidade básica temos genes fixados para essa população, e com isso baixa 
variação nos descendentes, no contraponto, essa população tem um grande potencial 
para a variável diâmetro a altura do peito (DAP). Essa variável tem alta correlação 
genética com a produtividade (m³.ha.ano-1) e com isso podemos explorar ganhos 
genéticos na população de estudo. 
O c²parc (coeficiente de determinação dos efeitos de parcela) foi baixo para 
ambas variáveis (0,007 e 0,057; 0,59, para DAP e DB BLUP; DB BLUP HET, 
respectivamente) demonstrando baixa variabilidade entre parcelas, dentro dos blocos 
e baixa correlação ambiental entre as observações na parcela. De acordo com 
Resende (2002), um experimento com plantas perenes, bem controlado, deve 
apresentar coeficientes de determinação ambientais em torno de 10% da variação 
fenotípica dentro dos blocos, proporcionada pela variação ambiental das parcelas. 
Ambas variáveis (DAP e DB), apresentação baixa variabilidade ambiental (0,07% e 
6,2%; 5,7%). 
Os coeficientes de variação genética individual (CVgi%) que expressam em 
porcentagem da média geral, a quantidade de variação genética existente, tiveram 
valores 85,68% para DAP e 3,32%; 3,48% para DB. Isso mostra que é possível obter 
ganhos expressivos para produtividade, mas com baixos ganhos para DB. O 
coeficiente de variação genotípica entre progênies (CVgp%), para DAP e DB foram, 
respectivamente, 42,84% e 1,66%; 1,74%. Já o CVe (coeficiente de variação residual), 
foi de 8,21% e 5,36%; 5,32%, para DAP e DB. O coeficiente de variação relativo (CVr), 
foi de 0,52 para DAP e 0,31; 0,32 para DB. Estes parâmetros quantificam a variação 
83 
 
genética dentro do experimento passível e a variação da característica dentro do teste. 
Embora a DB apresente baixos valores, podemos maximizar ganhos para esta 
característica. 
 
TABELA 11. COMPOENTES DA VARIÂNCIA E ESTIMATIVA DE 
PARÂMETROS GENÉTICOS DA VARIÁVEL DAP (cm) e DB (g.cm³) 
DE UM TESTE DE PROGÊNIES DE P. taeda AOS 20 ANOS, EM RIO 
NEGRINHO, ESTADO DE SANTA CATARINA. 
  DAP DB 
    BLUP BLUP HET 
σ²a 6,0108 0,0002 0,0002 
σ²parc 0,1989 0,0001 0,0001 
σ²e 22,1419 0,0018 0,0017 
σ²f 28,3516 0,0021 0,0020 
h²a 0,2120 +/- 0,05 0,0940 +/- 0,06 0,1034 +/- 0,06 
h²ajus 0,2135 0,1002 0,1097 
c²parc 0,0070 0,0622 0,0577 
h²mp  0,5761 0,3241 0,3490 
Acprog 0,7590 0,5693 0,5907 
h2ad 0,1692 0,0771 0,0846 
CVgi% 8,5683 3,3247 3,4840 
CVgp% 4,2842 1,6624 1,7423 
CVe% 8,2177 5,3684 5,3205 
CVr 0,5213 0,3097 0,3274 
PEV 0,6370 0,00003 0,00003 
SEP 0,7981 0,0057 0,0059 
u 28,61 0,4201 0,4201 
Fonte: o autor (2019). 
Nota: σ²a: variância genética aditiva; σ²parc: variância ambiental entre 
parcelas; σ²e: variância residual dentro da parcela (ambiental + 
genética não aditiva); σ²f: variância fenotípica individual; h²a: 
herdabilidade individual no sentido restrito; h²ajus: herdabilidade 
individual no sentido restrito, ajustada para os efeitos de parcela; c²parc: 
coeficiente de determinação dos efeitos de parcela; h²mp: herdabilidade 
média de progênie; Acprog: acurácia da seleção de progênies;  h2ad: 
herdabilidade aditiva dentro de parcela; CVgi%: coeficiente de variação 
genética aditiva individual; CVgp%: coeficiente de variação genotípica 
entre progênies; CVe%: coeficiente de variação residual; CVr: 
coeficiente de variação relativo; PEV: variância do erro de predição dos 
valores genotípicos de progênie, assumindo sobrevivência completa; 
SEP: desvio padrão do valor genotípico predito de progênie, 






A h²a (herdabilidade individual no sentido restrito), foi de 0,21 (DAP) e 0,9; 0,10 
densidade básica (DB), sendo consideradas de baixa magnitude. Infere-se baixa 
herança do caráter na próxima população indicando também, que grande parte da 
variabilidade fenotípica dessa característica se deve a variação experimental. É 
necessário utilizar métodos de seleção mais elaborados, a fim de potencializar os 
ganhos para estas características através da seleção recorrente, buscando aumentar 
a concentração de alelos favoráveis das características de interesse a cada ciclo 
(ASSUNÇÃO et al., 2015). 
Há relatos de estimativas não contrastantes para a variável DB, sendo que, 
Resende Junior et al.,(2012) encontraram herdabilidade de 0,09, Fries (2012) 
observou valores entre 0,22 e 0,34, Isik et al., (2011) encontraram variação entre 0,13 
e 0,26, Paludzyszyn Filho et al., (2003) de 0,19 a 0,27, Gwaze et al., (2001) 
observaram maior variação desse parâmetro, de 0,15 a 0,72.  
Acprog (acurácia da seleção de progênies) está associada à precisão da 
seleção e refere-se à correlação entre valores genéticos preditos e valores genéticos 
verdadeiros dos indivíduos. Quanto maior a acurácia seletiva na avaliação de um 
indivíduo, maior é a confiança no valor genético predito para o indivíduo (PIMENTEL 
et al., 2014). Para DAP observou-se 0,75 e DB 0,56; 0,59, acurácia determinada foi 
alta e moderada respectivamente, podendo ainda estimar com segurança nos valores 
genéticos preditos e de herdabilidade. 
A significância dos efeitos genotípicos foi avaliada pela análise de deviance 
(TABELA 12). Foi observada significância para os efeitos de progênies a 1% de 
probabilidade para as variáveis DAP aos 20 anos e não foi significativo para DB. O 
efeito de parcela não foi significativo para as variáveis avaliadas, indicando não existir 
variabilidade entre parcelas. Esses resultados, demonstram a possibilidade de ganhos 
diretamente sobre DAP por apresentar variabilidade dentro das progênies e 
possibilidades de ganhos através da seleção. 
Segundo Sturion; Resende (2010), a seleção pode ser realizada em vários 
níveis: entre populações, dentro de populações e simultaneamente entre e dentro de 
populações, combinando os valores genéticos de populações e de indivíduos dentro 
de populações. A melhor estratégia depende do valor de cada população para as 
variáveis de interesse. Esse teste de progênie foi instalado a partir de um Pomar 
Clonal, sendo que para a seleção foi considerada a produtividade, por esta razão, a 
característica densidade básica foi negligenciada no primeiro processo seletivo.  
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TABELA 12. ANÁLISE DE DEVIANCE PARA AS CARACTERÍSTICAS DAP e DB 
(DENSIDADE BÁSICA) EM TESTE DE PROGÊNIES DE P. taeda AOS VINTE ANOS 
DE IDADE, NO ESTADO DE SANTA CATARINA. 






 Progênies 9362,22 28,58** 60,108 0,2120 
DAP Parcelas 9333,75 0,11ns 0,1989 0,007 
  Modelo completo 9333,64       
 Progênies 4734,18 1,95ns 0,0002 0,1034 
DB Parcelas 4734,26 1,87ns 0,0001 0,0578 
  Modelo completo 4736,13       
Fonte: o autor (2019). 
Nota:  LTR: Teste da razão da verossimilhança; ** significativo a 1% pelo teste do qui-
quadrado com 1 grau de liberdade; * significativo a 5% pelo teste do qui-quadrado com 
1 grau de liberdade e ns não significativo. 
A correlação genética entre a variável DAP e DB foi de – 0,17. Correlações 
negativas sugerem que a seleção para um caráter não leva a uma resposta 
consistente em outro caráter. Sendo assim, não é possível realizar a seleção indireta 
entre elas, sendo ela negativa e de baixa magnitude. Como a correlação genética é 
praticamente nula, a seleção para uma característica não leva a ganhos diretos para 
outra característica. Loo et al., (1984) encontrou baixas correlações genéticas entre 
altura, diâmetro e densidade aos 20 anos de idade. Dada a correlação negativa, 
praticamente nula, entre as variáveis analisadas e a baixa herdabilidade da DB, 
populações específicas para qualidade da madeira podem ser estabelecidas se este 
for o intuito para esta população. 
Para estabelecimento da população selecionada, além de uma equilibrada 
distribuição dos ganhos entre as características, visou-se a manutenção da 
diversidade genética baseada no tamanho efetivo populacional (Ne). Para isso, 
buscou-se um Ne próximo ou acima de 30, pois Dvorak (2012) considera que um 
tamanho efetivo populacional de 30 é suficiente para conservar a maioria dos alelos 
que ocorrem em uma frequência de 5%.   
De forma geral, os índices de seleção visam, sobretudo, a melhorar 
gradativamente as frequências dos alelos favoráveis para o conjunto de 
características de maior importância, o que os torna úteis nos programas de seleção 
recorrente e permite a obtenção de populações com melhor valor genotípico 
(GARCIA; SOUZA JÚNIOR, 1999). Mesmo atributos negativamente correlacionados, 
que podem surgir de ligações genéticas ou pleiotropia (SANTOS et al., 2007), podem 
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apresentar pequenos ganhos genéticos simultâneos com o emprego dos índices de 
seleção. 
As estratégias de seleção foram baseadas por diferentes métodos e índices 
de seleção e, para diferentes estimativas de parâmetros (BLUP e BLUP HET) 
(TABELA 13). Devido a variável DB apresentar heterogeneidade das variâncias 
residuais, a estimativa da herdabilidade individual por progênies torna-se mais precisa 
(MARTINEZ et al., 2012) ao se utilizar o BLUP HET. 
Na seleção individual, os maiores ganhos foram obtidos através do Índice 
Multiplicativo, tanto BLUP quanto para BLUT HET, sendo que a variável DAP foi 
priorizada para os ganhos quando comparada a DB, mas o tamanho efetivo 
populacional ficou abaixo do recomendado (TABELA 13). Comparando os diferentes 
os índices de seleção utilizados, o de soma de postos (MM) apresentou um melhor 
ganho para ambas características, diminuindo o ganho DAP (30% menor que no IM) 
mas maximizando o ganho para DB (GRÁFICO 3). Já no Índice clássico de Smith e 
Hazel (IH), a densidade básica obteve maior ganho em detrimento do DAP. Tanto no 
índice de MM quanto IH, o tamanho efetivo populacional ficou acima de 30. 
 
TABELA 13. GANHOS GENÉTICOS E TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL 
PARA SELEÇÃO INDIVIDUAL SIMULTÂNEA PARA AS VARIÁVEIS DAP E 
DENSIDADE BÁSICA (DB) EM TESTE DE PROGÊNIES DE P. taeda, NO 
MUNICÍPIO DE RIO NEGRINHO, ESTADO DE SANTA CATARINA PARA 
FORMAÇÃO DE POMAR CLONAL DE SEMENTES. 
    Seleção individual 
    Ganho genético (%) 
Nf N Ne 
Método Índice DAP       Db 
BLUP IM 10,1 0,6 24 60 27 
 MM 7,4 1,8 24 60 35 
 IH 3,1 2,9 34 60 40 
  NI 3 2.7 35 60 40 
BLUP-
HET IM 10.3 0.6 24 60 27 
 MM 7.5 1.5 23 60 33 
 IH 2.9 2.8 37 60 44 
  NI 3 2.9 36 60 43 
Fonte: o autor (2019) 
Nota: IM, Índice Multiplicativo; MM, Índice com base em soma de postos; IH, 
Índice clássico de Smith e Hazel; NI, Níveis Independentes, NF, número de 





GRÁFICO 3. DISPERSÃO DA SELEÇÃO INDIVIDUAL ATRAVÉS DO BLUP HET PARA 
DIFERENTES MÉTODOS DE SELEÇÃO PARA SELEÇÃO SIMULTÂNEA DE DIÂMETRO 





Fonte: O autor (2019) 

































































































Para maximizar os ganhos genéticos entre as duas variáveis, delineou-se 
estratégias de seleção entre famílias, sendo selecionadas 30 famílias, para os 
diferentes métodos e índices de seleção. Ganhos baixos para ambas características 
foram encontrados (TABELA 14), sendo que o índice MM mais indicado para este tipo 
de estratégia pois apresenta maiores ganhos genéticos para ambas características. 
 
TABELA 14. GANHOS GENÉTICOS E TAMANHO EFETIVO 
POPULACIONAL DE SELEÇÃO DE FAMÍLIAS PARA SELEÇÃO 
SIMULTÂNEA DAS VARIÁVEIS DAP E DENSIDADE BÁSICA (DB) EM 
TESTE DE PROGÊNIES DE P. taeda, NO MUNICÍPIO DE RIO NEGRINHO, 
ESTADO DE SANTA CATARINA PARA FORMAÇÃO DE POMAR CLONAL 
DE SEMENTES. 
    Seleção de famílias 
    Ganho genético (%) 
Nf N Ne 
Método Índice DAP       Db 
BLUP IM 4,7 1,1 30 227 66 
 MM 4,9 1 30 231 66 
 IH 0.8 1,6 30 279 77 
  NI 1 1.5 30 285 84 
BLUP-
HET IM 7.6 0.2 30 232 96 
 MM 5 1.2 30 358 89 
 IH 1.8 1.6 30 289 78 
  NI 1.9 1.7 30 283 80 
Fonte: o autor (2019) 
Nota: IM, Índice Multiplicativo; MM, Índice com base em soma de postos; IH, 
Índice clássico de Smith e Hazel; NI, Níveis Independentes, NF, número de 
famílias; N, número de indivíduos; Ne, tamanho efetivo populacional. 
 
 
As estimativas dos ganhos genéticos através do método de BLUP HET 
mostraram-se superiores as obtidas pelo método BLUP principalmente para a 
característica DAP. Para a DB, o índice Multiplicativo (IM) mostrou-se bem inferior 
através da estimativa BLUP HET por priorizar os ganhos para DAP. Sendo que o 
índice de seleção MM demostrou agrupar melhor as melhores famílias para os ganhos 
genéticos tanto para DAP quanto DB (GRÁFICO 4). A seleção por níveis 
independentes distribuiu mais os genótipos selecionados, assim como o Índice 






GRÁFICO 4. DISPERSÃO DA SELEÇÃO DE FAMÍLIA ATRAVÉS DO BLUP HET PARA 
DIFERENTES MÉTODOS DE SELEÇÃO PARA SELEÇÃO SIMULTÂNEA DE DIÂMETRO À 





Fonte: O autor (2019) 



























































































Na estratégia de seleção entre e dentro de famílias, obtiveram-se ganhos mais 
pronunciados para a característica DB para o índice Clássico de Smith e Hazel e 
Níveis Independentes, com ganhos muito menores para a característica DAP 
(TABELA 15). Os ganhos concentrados em DAP acabam por diminuir os ganhos em 
produtividade com a utilização desses métodos de seleção (GRÁFICO 5). E é 
importante salientar que a melhor estratégia deve ser aquela que maximize os ganhos 
do silvicultor para a finalidade de mercado do seu produto. 
Através dos outros índices (IM e MM), os ganhos são maiores para a 
característica DAP. É importante ressaltar que o IM prioriza o ganho em produtividade 
diminuindo o ganho para DB quando comparado ao MM. Observando a dispersão dos 
indivíduos selecionados (GRÁFICO 5) podemos observar que a característica DAP 
concentram o processo seletivo através dessa seleção. Quando a estratégia de 
melhoramento a ser aplicada a este material genético priorizar a qualidade da madeira 
como característica de interesse, o índice de seleção MM deve ser o norteador da 
formação da população selecionada. 
 
TABELA 15. GANHOS GENÉTICOS E TAMANHO EFETIVO 
POPULACIONAL DE SELEÇÃO ENTRE E DENTRO DE FAMÍLIAS PARA 
SELEÇÃO SIMULTÂNEA DAS VARIÁVEIS DAP E DENSIDADE BÁSICA 
(DB) EM TESTE DE PROGÊNIES DE P. taeda, NO MUNICÍPIO DE RIO 
NEGRINHO, ESTADO DE SANTA CATARINA PARA FORMAÇÃO DE 
POMAR CLONAL DE SEMENTES. 
 
    Seleção entre e dentro 
    Ganho genético (%) 
Nf N Ne 
Método Índice DAP       Db 
BLUP IM 7,9 1,6 30 60 48 
 MM 8,7 1,1 30 60 48 
 IH 0.6 2,9 30 60 48 
  NI 0.2 3.1 30 60 48 
BLUP-
HET IM 11.1 0.3 30 60 48 
 MM 8 1.3 30 60 48 
 IH 2 2.8 30 60 48 
  NI 1.9 2.6 30 60 48 
Fonte: o autor (2019) 
Nota: IM, Índice Multiplicativo; MM, Índice com base em soma de postos; IH, 
Índice clássico de Smith e Hazel; NI, Níveis Independentes, NF, número de 






GRÁFICO 5. DISPERSÃO DA SELEÇÃO ENTRE E DENTO DE FAMÍLIA ATRAVÉS DO 
BLUP HET PARA DIFERENTES MÉTODOS DE SELEÇÃO PARA SELEÇÃO SIMULTÂNEA 





Fonte: O autor (2019) 
































































































Os índices de seleção utilizados (Smith Hazel, multiplicativo e soma dos 
postos) apresentaram coeficiente de coincidência de Cohen (k) altos quando 
comparados BLUP com BLUP HET (TABELA 16). Ou seja, houve uma concordância 
substancial entre os indivíduos selecionados por esses índices para os diferentes 
métodos de estimativa. A baixa coincidência entre os diferentes métodos de estimativa 
e diferentes índices demonstram que de acordo com o método são priorizados 
indivíduos distintos. 
 
TABELA 16. COEFICIENTE DE COINCIDÊNCIA DE COHEN (K) ENTRE OS DIFERENTES MÉTODOS 
DE SELEÇÃO E ÍNDICES EM TESTE DE PROGÊNIES DE P, taeda NO ESTADO DE SANTA CATARINA 
PARA FORMAÇÃO DE POMAR CLONAL DE SEMENTES (PCS), PARA SELEÇÃO INDIVIDUAL E 
ENTRE E DENTRO DE FAMÍLIAS. 
Seleção Método Índ, 
INDIVIDUAL ENTRE E DENTRO 
BLUP BLUP-HET BLUP BLUP-HET 
IM MR IH NI IM MR IH NI IM MR IH NI IM MR IH NI 
Individual 
BLUP 
IM 1 0,46 0,16 0,24 0,86 0,45 0,14 0,38 0,29 0,27 0,16 0,12 0,46 0,30 0,14 0,29 
MR  1 0,27 0,31 0,48 0,91 0,20 0,40 0,18 0,14 0,23 0,24 0,41 0,39 0,21 0,37 
IH   1 0,60 0,16 0,25 0,82 0,79 0,09 -0,02 0,52 0,51 0,14 0,11 0,45 0,61 
NI    1 0,25 0,32 0,71 0,95 0,10 0,05 0,41 0,59 0,20 0,16 0,24 0,77 
BLUP-
HET 
IM     1 0,46 0,14 0,19 0,23 0,21 0,16 0,30 0,46 0,30 0,16 0,15 
MR      1 0,20 0,23 0,18 0,14 0,21 0,22 0,39 0,41 0,20 0,26 
IH       1 0,70 0,11 0,00 0,57 0,50 0,13 0,09 0,50 0,44 




IM         1 0,79 0,16 0,21 0,43 0,25 0,13 0,20 
MR          1 0,05 0,30 0,32 0,32 0,02 0,26 
IH           1 0,3 0,16 0,14 0,79 0,51 
NI            1 0,11 0,18 0,60 0,71 
BLUP-
HET 
IM             1 0,43 0,13 0,09 
MR              1 0,13 0,15 
IH               1 0,45 
NI                               1,00 
Fonte: o autor (2019) 
Nota: IM, Índice Multiplicativo; MM, Índice com base em soma de postos; IH, Índice clássico de Smith e Hazel e  
NI, Níveis Independentes. 
 
O coeficiente de coincidência de Cohen (k) foram baixos demonstrando que 
as famílias variam de acordo com o método de seleção utilizado (TABELA 17). Mesmo 
as estimativas do BLUP com BLUT HET apresentaram menores coincidências entre 
as famílias selecionadas. Sendo que o índice clássico (IH) apresenta a maior 




TABELA 17. COEFICIENTE DE COINCIDÊNCIA DE COHEN (K) 
ENTRE OS DIFERENTES MÉTODOS DE SELEÇÃO E ÍNDICES 
EM TESTE DE PROGÊNIES DE P, taeda NO ESTADO DE SANTA 
CATARINA PARA FORMAÇÃO DE POMAR CLONAL DE 
SEMENTES (PCS), PARA SELEÇÃO ENTRE FAMÍLIAS. 
Método Índice BLUP   BLUP-HET 
  
IM MR IH NI IM MR IH NI 
BLUP 
IM 1 0,04 0,04 0,04 0,19 0,11 0,07 0,08 
MR  1 0,30 0,37 0,00 0,15 0,22 0,33 
IH   1 0,58 0,15 0,41 0,56 0,55 
NI    1 0,14 0,47 0,58 0,59 
BLUP-
HET 
IM     1 0,37 0,19 0,11 
MR      1 0,44 0,36 
IH       1 0,54 
NI               1 
Fonte: o autor (2019) 
Nota: IM, Índice Multiplicativo; MM, Índice com base em soma de 
postos; IH, Índice clássico de Smith e Hazel e NI, Níveis 
Independentes. 
 
As estimativas de ganhos genéticos para DAP e DB demonstraram-se muito 
semelhantes entre a utilização do BLUP ou BLUP HET, sendo que a precisão de 
seleção deve sempre nortear as estratégias de melhoramento na formação da 
população de melhoramento. A utilização do BLUP HET é indicada na seleção de 
progênies/famílias para DB. 
A utilização da característica da densidade básica diminui os ganhos em 
produtividade. Logo, para se determinar o quanto é preciso avançar para a próxima 
geração, é preciso definir qual é meu limite de perda em produção em detrimento da 
DB. Sendo que para a maioria dos usos da madeira, densidade básica mais alta é 
melhor. Estratégias que compreendam essa necessidade são necessárias para um 
melhor aproveitamento da madeira para diferentes nichos de mercado. 
Para ampliar os ganhos genéticos advindos da seleção, a seleção combinada 
entre e dentro é eficaz por priorizar o mérito individual, simultaneamente com 
informações adicionais relativos aos valores da sua respectiva família, dando maior 
acurácia ao processo seletivo (CRUZ et al., 2014).  Realizou-se a seleção entre as 
famílias selecionando-se 30 famílias e dentro realizou-se a seleção dos dois melhores 
indivíduos. O índice de soma de postos foi o melhor para ganhos de DAP e DB assim 
como nas estratégias de seleção individual e entre famílias. 
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A coincidência de Cohen, se refere as comparações entre os diferentes 
métodos de seleção e na coincidência de indivíduos. Para este método de seleção, 
os valores foram menores quando comparados a seleção individual (TABELA 16), é 
esperada essa resposta devido à restrição de indivíduos por famílias e pelo menor 
número de famílias selecionadas (30). 
A avaliação da divergência genética entre progênies, com base em caracteres 
quantitativos, é importante para direcionar a estratégia de melhoramento a ser 
adotada. Quando se tem uma população com base genética restrita, como é o caso 
desta população para DB, de acordo com Silva et al., (2012), identificar os grupos 
distintos  de progênies divergentes para a característica de interesse para realização 
de cruzamentos controlados pode ampliar a variação genética e contribuir para a 
maximização da produtividade. 
De acordo com o agrupamento de Tocher (TABELA 18), observa-se a 
formação de cinco grupos, considerando as duas variáveis. Devido baixos ganhos 
para DB, conduzir uma população através de reprodução controlada pode ser uma 
medida importante para melhoria da característica. Pois quanto mais divergentes 
forem os genitores, maior a possibilidade de ocorrer à variabilidade na população 
segregante e maior possibilidade de reorganização dos alelos com novas 
combinações favoráveis (MANFIO et al., 2012). 
As marcações em laranja referem-se as 10 melhores famílias para DB e em 
azul as 10 melhores famílias para DAP, demonstrando que é possível maximizar 
ganhos através de cruzamentos controlados entre progênies que apresentem ambas 
características de interesse. 
 
TABELA 18. AGRUPAMENTO (TOCHER) PELAS DISTÂNCIAS DE MAHALANOBIS EM P. taeda 
ENVOLVENDO AS VARIÁVEIS DAP E DB DE UM TESTE DE PROGÊNIES AVALIADO NO 
MUNICÍPIO DE RIO NEGRINHO, ESTADO DE SANTA CATARINA, AOS 20 ANOS DE IDADE. 
 




5.4 CONCLUSÃO  
 
Estimativa de parâmetros por BLUP HET demonstram melhor predição de 
parâmetros genéticos. A melhor estratégia de seleção, é através da seleção individual. 
O melhor índice de seleção é a Soma de Posto, devido apresentar ganhos genéticos 
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6. CONSIDERAÇÕES FINAIS E RECOMENDAÇÕES 
 
A qualidade experimental sempre deve ser priorizada em teste genéticos para 
avaliação de genótipos. Metodologias de avaliação experimental devem ser adotadas 
em todas as avaliações para assegurar a predição de ganhos genéticos. A avaliação 
que demostrar autocorrelação espacial deve ser corrigida através de uso de covariável 
para assegurar eficiência aos processos seletivos. Ou ainda buscar soluções com 
utilização de modelos genotípicos para correção das variáveis. 
Reduzir o tempo de avaliações é de grande importância dentro do 
melhoramento florestal visto os longos ciclos e compreender o desenvolvimento da 
espécie de estudo é fundamental para determinar a possibilidade de ganhos em 
idades precoces. Identificar as correlações genéticas entre variáveis de interesse e 
correlações genéticas entre idades são fundamentais para reduzir o tempo de seleção 
com predição de ganhos assegurados ao final do ciclo de rotação.  
Saber qual é o melhor método de seleção entre variáveis, seja por seleção 
direta ou indireta é de fácil obtenção quando existem correlações genéticas entre as 
variáveis. Para ganhos genéticos com características sem correlação, como neste 
trabalho, índices de seleção ou níveis independentes devem ser utilizados. A melhor 
estratégia de seleção será aquela que melhor apresentar os ganhos que se busca 
para a população de estudo. Neste trabalho observamos ganhos baixos para a 
densidade básica da madeira devido sua baixa variabilidade. Esses ganhos podem 
ser decorrentes dos processos seletivos já realizados na população. Em estudos 
futuros recomenda-se coleta de material de todos os indivíduos dos testes genéticos. 
Recomenda-se a utilização de populações múltiplas de melhoramento, 
podendo assim, conduzir populações com ganhos específicos para densidade básica 
e produtividade. Inserção de novos genótipos com densidade básica conhecida e 
possibilidade de ganhos genéticos maiores podem ser obtidos através de 
cruzamentos controlados de genótipos. 
 Utilização de hibridações interespecíficas devem ser estudas e desenvolvidas 
para características de interesse pois através dessa técnica é possível maximizar os 
ganhos genéticos para produtividade e qualidade da madeira. A seleção genômica 
ampla é uma ferramenta que auxilia as execuções das estratégias de melhoramento 
auxiliando a seleção de genótipos superiores para formação da população de 
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